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(57) Abstract 

The description relates to nucleic acid molecules which code enzymes taking part in starch synthesis in plants. These enzymes involve 
a novel isoform of soluble maize starch synthases. The invention also relates to vectors containing such nucleic acid molecules and host 
cells which have been transformed with the nucleic acid molecules described, especially transformed plant cells arid plants regeneratable 
from them exhibiting an increased or reduced activity of the proteins described. 

(57) Zusammenfassung 

Es werden NucleinsauremolekOle beschrieben, die Enzyme codieren, die an der Stflrkesynthese in Pflanzen beteiligt sind. Bei diesen 
Enzyrnen handelt es sich um eine neue Isoform der ISslichen Starkesynthase aus Mais. Weiterhin betrifft diese Erfindung Vektoren, 
die derartige NucleinsauremolekOle enthalten, und Wirtszellen, die mit den beschriebenen Nucleinsauremolekulen transformiert wurden, 
insbesondere transformierte Pflanzenzellen und aus diesen regenerierbare Pflanzen, die eine gesteigerte oder verringerte Aktivitat der 
beschriebenen Proteine aufweisen. 
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Nucleinsauremolekiile codierend losliche Starkesynthasen aus 

Mais 

Die vorliegende Erfindung betrifft Nucleinsauremolekule , die 
eine Form der loslichen Starkesynthase aus Mais codieren. 
Weiterhin betrifft diese Erfindung Vektoren, Bakterien, sowie 
mit den beschriebenen Nucleinsauremolekulen transf ormierte 
Pf lanzenzellen und aus diesen regenerierbare Pflanzen. 
Ferner werden Verfahren zur Herstellung transgener Pflanzen 
beschrieben, die aufgrund der Einfiihrung von DNA-Molekulen, die 
eine losliche Starkesynthase aus Mais codieren, eine in ihren 
Eigenschaften veranderte Starke synthetisieren . 

Im Hinblick auf die zunehmende Bedeutung, die pflanzlichen In- 
haltsstoffen als erneuerbaren Rohstof f quellen in letzter Zeit 
beigemessen wird, ist es eine der Aufgaben der biotechnologi - 
schen Forschung, sich urn eine Anpassung dieser pflanzlichen 
Rohstof fe an die Anf orderungen der verarbeitenden Industrie zu 
betmihen. Urn eine Anwendung von nachwachsenden Rohstof fen in 
moglichst vielen Einsatzgebieten zu ermoglichen, ist es daruber. 
hinaus erf orderlich,* eine groSe Stof fvielf alt zu erreichen. 
Neben Olen, Fetten und Proteinen stellen Polysaccharide die 
wesentlichen nachwachsenden Rohstof fe aus Pflanzen dar. Eine 
zentrale Stellung bei den Polysacchariden nimmt neben Cellulose 
die Starke ein, die einer der wichtigsten Speicherstof f e in 
hoheren Pflanzen ist . Hierbei ist Mais eine der interessan- 
testen Pflanzen, da sie die weltweit fur die Starkeproduktion 
wichtigste Kulturpf lanze ist. 

Das Polysaccharid Starke ist ein Polymer aus chemisch einheit- 
lichen Grundbausteinen, den Glucosemolekulen . Es handelt sich 
dabei jedoch urn ein sehr komplexes Gemisch aus unterschiedli- 
chen Molekulformen, die sich hinsichtlich ihres Polymerisa- 
tionsgrades und des Auftretens von Verzweigungen der Glucose - 
ketten unterscheiden-. Daher stellt Starke keinen einheitlichen 
Rohstof f dar. Man unterscheidet insbesondere die Amylose- 
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Starke , 



em 




Polyme 



r aus a- 1,4- 



glycosidisch verknupften Glucosemolekulen, von der Amylopektin- 
Starke, die ihrerseits ein komplexes Gemisch aus unter- 
schiedlich verzweigten Glucoseketten darstellt. Die Verzwei- 
gungen kommen dabei durch das Auftreten von zusatzlichen a- 
1 , 6-glycosidischen Verkniipfungen zustande . In typischen fur die 
St„arkeproduktion verwendeten Pflanzen, wie z.B. Mais oder 
Kartoffel, besteht die synthetisierte Starke zu ca. 25 % aus 
Amylose- Starke und zu ca. 75 % aus Amylopektin-Starke . 
Urn eine moglichst breite Anwendung von St&rke zu ermoglichen, 
erscheint es wunschenswert , Pflanzen zur Verfugung zu stellen, 
die in der Lage sind, modif izierte Starke zu synthetisieren, 
die sich fur verschiedene Verwendungszwecke besonders eignet. 
Eine Moglichkeit, derartige Pflanzen bereitzustellen, besteht » 
neben ziichterischen MaSnahmen - in der gezielten genetischen 
Veranderung des Starkemetabolismus starkeproduzierender Pflan- 
zen durch gentechnologische Methoden. Voraussetzung hierfur ist 
jedoch die Identif izierung und Charakterisierung der an der 
Starkesynthese und/oder - modi fikat ion beteiligten Enzyme sowie 
die Isolierung der entsprechenden, diese Enzyme codierende DNA- 
Molekule. 

Die biochemischen Synthesewege , die zum Aufbau von Starke fiih- 
ren, sind im wesentlichen bekannt . Die Starkesynthese in 
pflanzlichen Zellen findet in den Plastiden statt . In photo- 
synthetisch aktiven Geweben sind dies die Chloroplasten, in 
photosynthetisch inaktiven, starkespeichernden Geweben die 
Amyloplasten . 

Die wichtigsten an der Starkesynthese beteiligten Enzyme sind 
die Starkesynthasen sowie die Verzweigungsenzyme . Bei den 
Starkesynthasen sind verschiedene Isoformen beschrieben, die 
alle eine Polymerisierungsreaktion durch Ubertragung eines 
Glucosylrestes von ADP-Glucose auf a-1 , 4-Glucane katalysieren . 
Verzweigungsenzyme katalysieren die Einfuhrung von a-l,6-Ver- 
zweigungen in lineare a-1, 4-Glucane. 

Starkesynthasen konnen in zwei Klassen eingeteilt werden: die 
Starkekorn-gebundenen Starkesynthasen ( "granule-bound starch 
synthases"; GBSS) und die loslichen Starkesynthasen ("soluble 
starch synthases"; SSS) . Diese Unterscheidung - ist nicht in je- 
dem Fall eindeutig zu treffen, da einige der Starkesynthasen 
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sowohl starkekorr^^unden als auch in loslig^r Form vorliegen 
(Denyer et al . , PH^t J. 4 (1993), 191-198; Wet al . , Plant J. 
6 (1994) , 151-159) . Fur verschiedene Pf lanzenspezies werden 
innerhalb dieser Klassen wiederura verschiedene Isoformen be- 
schrieben, die sich hinsichtlich ihrer Abhangigkeit von Star- 
termolekiilen unterscheiden (sogenannte "primer dependent" (Typ 
II) und "primer independent" (Typ I) starch synthases) . 
Lediglich fur die Isoform GBSS I gelang es bisher, die genaue 
Funktion bei der Starkesynthese zu ermitteln. Pflanzen, in de- 
nen diese Enzymaktivitat stark oder vollkommen reduziert ist, 
synthetisieren eine amylosefreie (sogenannte "waxy") Starke 
(Shure et al . , Cell 35 (1983), 225-233; Visser et al . , Mol . 
Gen. Genet. 225 (1991), 289-296; WO 92/11376), so daS diesem 
Enzyra eine entscheidende Rolle bei der Synthese der Amylose- 
Starke zugesprochen wird. Dieses Phanomen wird ebenfalls in 
Zellen der Griinalge Chlamydomonas reinhardtii beobachtet 
(Delrue et al., J. Bacterid. 174 (1992), 3612-3620). Bei 
Chlamydomonas konnte daruber hinaus gezeigt werden, dafi GBSS I 
nicht nur an der Synthese der Amylose beteiligt ist, sondern 
auch einen EinfluS auf die Amy lopektinsyn these besitzt. In Mu- 
tanten, die keine GBSS I-Aktivitat aufweisen, fehlt eine be- 
stimmte Fraktion des normalerweise synthetisierten Amylopek- 
tins, die langerkettige Glucane aufweist. 

Die Funktionen der anderen .Isoformen der Starkekorn-gebundenen 
Starkesynthasen, insbesondere der GBSS II, und der loslichen 
Starkesynthasen sind bisher unklar. Es wird angenommen, daS die 
loslichen Starkesynthasen zusammen mit Verzweigungsenzymen an 
der Synthese des Amylopektins beteiligt sind (siehe z.B. 
Ponstein et al . , Plant Physiol. 92 (1990), 234-241) und daS sie 
eine wichtige Funktion bei der Regulation der Starkesyn- 
theserate spielen. 

Bei Mais wurden zwei Isoformen der Starkekorn-gebundenen, sowie 
zwei bzw. drei Isoformen der ldslichen Starkesynthasen 
identif iziert (Hawker .et al. , Arch. Biochem. Biophys. 160 
(1974), 530-551; Pollock und Preissy Arch. Biochem. Biophys. 
204 (1980), 578-588; MacDonald und Preiss, Plant Physiol. 78 
(1985), 849-852; Mu et al . , Plant J. 6 (1994), 151-159). 
Eine GBSS I aus Mais codierende cDNA sowie eine genomische DNA 
sind bereits beschrieben (Shure et al ., Cell 35 (1983), 225- 
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233; Kloesgei^j^f: al . , Mol . Gen. Genet .^^3 (1986), 237-244). 
Weiterhin ist ein sogenannter "Expressed Sequence Tag" (EST) 
beschrieben worden (Shen et al ., 1994, GenBank Nr.: T14684) , 
dessen abgeleitete Aminosauresequenz eine starke Ahnlichkeit 
zur abgeleiteten Aminosauresequenz der GBSS II aus Erbse (Dry 
et al., Plant J. 2 (1992), 193-202) und Kartoffel (Edwards et 
al., Plant J. 8 (1995), 283-294) aufweist . Nucleinsauresequen- 
zen, die weitere Starkesynthase- Isof ormen aus Mais codieren, 
lagen jedoch bisher noch nicht vor. cDNA-Sequenzen, die fur 
andere Starkesynthasen als fur die GBSS I codieren, wurden 
bisher lediglich fur Erbse (Dry et al., Plant J. 2 (1992), 193- 
202), Reis (Baba et al . , Plant Physiol. 103 (1993) , 565-573 ) 
und Kartoffel (Edwards et al . , Plant J. 8 (1995), 283-294) 
beschrieben. 

Aufier beim Mais wurden losliche Starkesynthasen auch in einer 
Reihe weiterer Pf lanzenarten identif iziert . Losliche Starke- 
synthasen sind beispielsweise bis zur Homogenitat aus Erbse 
(Denyer und Smith, Planta 186 (1992), 609-617) und Kartoffel 
(Edwards et al . , Plant J. 8 (1995), 283-294) isoliert worden. 
In diesen Fallen stellte sich heraus, dafi die als SSS II iden- 
tifizierte Isoform der loslichen Starkesynthase identisch ist 
mit der Starkekorn-gebundenen St&rkesynthase GBSS II (Denyer et 
al., Plant J. 4 (1993), 191-198; Edwards et al . , Plant J. 8 
(1995) , 283-294) . Fur einige weitere Pf lanzenspezies wurde das 
Vorhandensein mehrerer SSS- Isof ormen mit Hilfe chromatography - 
scher Methoden beschrieben, beispielsweise bei Gerste (Tyynela 
und Schulman, Physiologia Plantarum 89 (1993) 835-841; Kreis, 
Planta 148 (1980), 412-416) und Weizen (Rijven, Plant Physiol. 
81 (1986), 448-453). DNA-Sequenzen, die diese Proteine codie- 
ren, wurden jedoch bisher nicht beschrieben. 

Um weitere Moglichkeiten bereitzustellen, beliebige starke- 
speicherde Pflanzen dahingehend zii verandern, dafi sie eine mo- 
difizierte Starke synthetisieren, ist es erf orderlich, jeweils 
DNA-Sequenzen 'zu identif iz'ieren, die weitere Isof ormen der 
Starkesynthasen codieren. 



Der vorliegenden Erfindung liegt somit die Aufgabe zugrunde, 
Nucleinsauremplekule zur ^Verfugung zu stellen, die an der 
Starkebiosynthese beteiligte Enzyme codieren und mit deren 
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Hilfe es moglich^^t, gentechnisch verandejg| Pflanzen herzu- 

stellen, die eine erhohte oder erniedrigt^PAktivitat dieser 

Enzyme aufweisen, wodurch es zu einer Veranderung der chemi- 

schen und/oder physikalischen Eigenschaf ten der in diesen 
Pflanzen synthetisierten Starke kommt . 

Diese Aufgabe wird durch die Bereitstellung der in den Patent - 
anspruchen bezeichneten Ausf uhrungsf ormen geldst. 

Die vorliegende Erfindung betrifft daher Nucleinsauremolekule, 
die Proteine mit der biologischen Aktivitat einer loslichen 
Starkesynthase des Typs I aus Mais codieren, wobei derartige 
Molekule vorzugsweise Proteine codieren, die die unter Seq ID 
No. 2 angegebenen Aminosauresequenz umfassen. Insbesondere 
betrifft die Erfindung Nucleinsauremolekule, die die unter Seq 
ID No. 1 angegebene Nucleotidsequenz oder einen Teil davon 
enthalten,bevorzugt Molekule, die die in Seq ID No. 1 angege- 
bene codierende Region umfassen bzw. entsprechende Ribo- 
nucleotidsequenzen. 

Ferner betrifft die vorliegende Erfindung Nucleinsauremolekule, 
die eine losliche Starkesynthase aus Mais codieren und deren 
einer Strang mit \ einem der oben beschriebenen Molekule 
hybridisiert oder mit einem komplementaren Strang dieser 
Molekule . 

Gegenstand der Erfindung sind ebenfalls Nucleinsauremolekule, 
die eine losliche Starkesynthase des Typs I aus Mais codieren 
und deren Sequenz aufgrund der Degeneration des genetischen 
Codes von den Nucleotidsequenzen der oben beschriebenen Mole- 
kule abweicht . 

Die Erfindung betrifft auch Nucleinsauremolekule, die eine Se- 
quenz aufweisen, die ■ zu der gesamten oder einem Teil der 
Sequenz der obengenannten Molekule komplementar 1st. 

Bei den erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekulen kann es sich 
sowohl urn DNA- als auch. RNA -Molekule handeln. Entsprechende 
DNA- Molekule sind beispielsweise genomische oder cDNA-Molekule . 
Der Begriff "Hybridisierung" bedeutet im Rahmen dieser Erfin- 
dung eine Hybridisierung unter konventionellen Hybridisie- 
rungsbedingungen, vorzugsweise unter stringent en Bedingungen, 
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wie sie beisp 




■weise in Sambrock et a 



lolecular Cloning, A 



Laboratory Mamral, 2. Auf 1 . Tl989) Cold Spring Harbor Labo- 
ratory Press, Cold Spring Harbor, NY) beschrieben sind. 
Nucleinsauremolekule , die mit den erf indungsgemaSen Nuclein- 
sauremolekulen hybridisieren, konnen prinzipiell aus jeder be- 
liebigen Maispflanze stammen, die derartige Molekule besitzt. 
Nucleinsauremolekule, die mit den erf indungsgemaSen Molekulen 
hybridisieren, konnen z.B. aus genomischen oder aus cDNA-Bi - 
bliotheken von Maispflanzen oder Maispf lanzengewebe isoliert 
werden. Alternativ konnen sie- durch gentechnische Methoden oder 
durch chemische Synthese hergestellt sein. 

Die Identif izierung und Isolierung derartiger Nucleinsauremo- 
lekule kann dabei unter Verwendung der erf indungsgemaSen Mole- 
kiile oder Teile dieser Molekule bzw. der reversen Komplemente 
dieser Molekule erfolgen, z.B. mittels Hybridisierung nach 
Standardverf ahren (siehe z.B. Sambrook et al . , 1989, Molecular 
Cloning, A Laboratory Manual, 2. Aufl. Cold Spring Harbor La- 
boratory Press, Cold Spring Harbor, NY) . 

Als Hybridisierungsprobe konnen z.B. Nucleinsauremolekule ver- 
wendet werden, die exakt die oder im wesent lichen die unter Seq 
ID No. 1 angegebene Nucleotidsequenz oder Teile dieser Sequenz 
aufweisen. Bei den als Hybridisierungsprobe verwendeten 
Fragmenten kann es sich auch um synthetische Fragmente handeln, 
die mit Hilfe der gangigen Synthesetechniken hergestellt wurden 
und deren Sequenz im wesentlichen mit der eines erfin- 
dungsgemaSen Nucleinsauremolekuls ubereinstimmt . Hat man Gene 
identif iziert und isoliert, die mit den erf indungsgemaSen 
Nucleinsauresequenzen hybridisieren, ist eine Bestimmung der 
Sequenz und eine Analyse der Eigenschaf ten der von dieser Se- 
quenz codierten Proteine erf orderlich. 

Die mit den erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekulen hybridi- 
sierenden Molekule umfassen auch Fragmente, Derivate und alle- 
lische Varianten der oben beschriebenen Nucleinsauremolekule, 
die eine erf indungsgemaSe losliche Starkesynthase aus Mais co- 
dieren. Unter Fragmenten werden dabei Teile der Nucleinsaure- 
molekule verstanden, die lang genug sind, um eines der be- 
schriebenen Proteine zu codieren. Der Ausdruck Derivat bedeutet 
in diesem Zusammenhang, daS die Sequenzen dieser Molekule sich 
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von den Sequenz^^er oben beschriebenen : 
an einer oder mehreren Positionen untersche 




einsauremolekiile 
. und einen hohen 



Grad an Homologie zu diesen Sequenzen aufweisen. Homologie 
bedeutet dabei eine Sequenzidentitat von mindestens 40 %, 
insbesondere eine Identitat von mindestens 60 %, vorzugsweise 
uber 80 % und besonders bevorzugt uber 90 %. Die Abweichungen 
zu den oben beschriebenen NucleinsSuremolekulen konnen dabei 
durch Deletion, Substitution, Insertion oder Rekombination 
entstanden sein. 

Homologie bedeutet ferner, dafi funktionelle und/oder struktu- 
relle Aquivalenz zwischen den betreffenden Nucleinsauremoleku- 
len oder den durch sie codierten Proteinen, besteht. Bei den 
Nucleinsauremolekiilen, die homolog zu den oben beschriebenen 
Molekulen sind und Derivate dieser Molekule darstellen, handelt 
es sich in der Regel urn Variationen dieser Molekule, die 
Modif ikationen darstellen, die dieselbe biologische Funktion 
ausuben. Es kann sich dabei sowohl urn natiirlicherweise auftre- 
tende Variationen handeln, beispielsweise urn Sequenzen aus an- 
deren Maissorten, oder urn Mutationen, wobei diese Mutationen 
auf natiirliche Weise aufgetreten sein konnen oder durch ge- 
zielte Mutagenese eingefiihrt wurden. Ferner kann es sich bei 
den Variationen urn synthetisch hergestellte Sequenzen handeln. 
Bei den allelischen Varianten kann es sich sowohl urn naturlich 
auftretende Varianten handeln, als auch um synthetisch herge- 
stellte oder durch rekombinante DNA-Techniken erzeugte Varian- 
ten. 

Die von den verschiedenen Varianten der erf indungsgemaSen 
Nucleinsauremolekule codierten Proteine weisen bestimmte ge- 
meinsame Charakteristika auf. Dazu konnen z.B. Enzymaktivitat , 
Molekulargewicht , immunologische Reaktivitat, Konf ormation etc. 
gehoren, sowie physikalische Eigenschaf ten wie z.B. das 
Laufverhalten in Gelelektrophoresen, chromatographisches Ver- 
halten, Sedimentationskoef f izienten, Loslichkeit, spektrosko- 
pische Eigenschaf ten, Stabilitat; pH-Optimum, Temperatur-Opti- 



Wichtige Charakteristika . einer Starkesynthase sind: i) ihre 
Lokalisation im Stroma der Plastiden pflanzlicher Zellen; ii) 
ihre Fahigkeit zur Synthese- linearer a-1, 4-verkmipf ter Poly- 
glucane unter Verwendung von ADP-Glucose als Substrat . Diese 



mum etc . 
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Aktivitat kan^fcde in Denyer' und Smith {^Rita 186 (1992), 606- 
617) oder wie^ffi den Beispielen beschrieben bestimmt werden. 
Bei den durch die erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekulen co- 
dierten Proteine handelt es sich um eine bisher nicht identi- 
fizierte und charakterisierte Form einer loslichen Starke- 
synthase aus Mais, die dem Typ I ("primer independent " ) zuge- 
ordnet werden kann. Derartige Starkesynthasen bzw. Nucleinsau- 
remolekule, die derartige Proteine codieren, sind bisher aus 
Mais nicht beschrieben. Das codierte Protein weist eine gewisse 
Homologie zu einer loslichen Starkesynthase aus Reis auf (Baba 
et al., Plant Physiol. 103 (1993), 565 - 573). 

Gegenstand der Erfindung sind auch Oligonucleotide, die spezi- 
fisch mit einem erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekul hybridi- 
sieren. Derartige Oligonucleotide haberi vorzugsweise eine Lange 
von mindestens 10, insbesondere von mindestens 15 und besonders 
bevorzugt von mindestens 50 Nucleotiden. Sie sind dadurch 
gekennzeichnet , daS sie spezifisch mit erf indungsgemaSen 
Nucleinsauremolekulen hybridisieren, d.h. nicht oder nur in 
sehr geringem AusmaS mit Nucleinsauresequenzen, die andere 
Proteine, insbesondere andere Starkesynthasen codieren. Die 
erf indungsgemaSen Oligonucleotide konnen beispielsweise als 
Primer fur eine PCR-Reaktion verwendet werden. Ebenso konnen 
sie Bestandteile von antisense-Konstrukten sein oder von DNA- 
Molekulen, die fur geeignete Ribozyme codieren. 

Ferner betrifft die Erfindung Vektoren, insbesondere Plasmide, 
Cosmide, Viren, Bacteriophagen und andere in der Gentechnik 
gangige Vektoren, die die oben beschriebenen erf indungsgemaSen 
Nucleinsauremolekiile enthalten. 

In einer bevorzugten Ausf uhrungsf orm sind die in den Vektoren 
enthaltenen Nucleinsauremolekule verknupft mit regulatorischen 
Elementen, die' die Transkription und Synthese einer transla- 
tierbaren RNA in prokaryontischen oder eukaryontischen Zellen 
gewahrleisten. " 

Die Expression der erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekule in 
prokaryontischen Zellen, beispielsweise in Escherichia coli, 
ist insofern interessant, als daS auf diese Weise eine genauere 
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t r enzymatischen Aktivita 



der Enzyme, fur 



die diese MoleWie codieren, ermogliclfl^ wird. Es ist 
insbesondere moglich, das Produkt, das von den entsprechenden 
Enzymen in Abwesenheit anderer, in der pflanzlichen Zelle an 
der Starkesynthese beteiligter Enzyme synthetisiert wird, zu 
charakterisieren. Dies la£t Ruckschliisse zu auf die Funktion, 
die das entsprechende Protein bei der Starkesynthese in der 
Pf lanzenzelle ausubt . 

Daruber hinaus ist es moglich, mittels gangiger molekularbio- 
logischer Techniken (siehe z.B. Sambrook et al., 1989, Molecu- 
lar Cloning, A Laboratory Manual, 2. Aufl. Cold Spring Harbor 
Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY) verschiedenartige 
Mutationen in die erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekule ein- 
zufuhren, wodurch es zur Synthese von Proteinen mit eventuell 
veranderten biologischen Eigenschaf ten kommt . Hierbei ist zum 
einen die Erzeugung von Deletionsmutanten moglich, bei denen 
durch fortschreitende Deletionen vom 5 ' - oder vom 3'- Ende der 
codierendeh DNA-Sequenz Nucleinsauremolekule erzeugt werden, 
die zur Synthese entsprechend verkurzter Proteine fuhren. Durch 
derartige Deletionen am 5 ' -Ende der Nucleotidsequenz ist es 
beispielsweise moglich, Aminosauresequenzen zu identif izieren, 
die fur die Translokation des Enzyms in die Plastiden 
verantwortlich sind (Transitpeptide) . Dies erlaubt es, gezielt 
Enzyme herzustellen, die durch Entfernen der entsprechenden 
Sequenzen nicht mehr in den Plastiden, sondern im Cytosol lo- 
kalisiert sind, oder aufgrund der Addition von andereren Si- 
gnalsequenzen in anderen Kompartimenten lokalisiert sind. 
Andererseits ist auch die Einfiihrung von Punktmutationen denk- 
bar an Positionen, bei denen eine Veranderung der Aminosaure- 
sequenz einen EinfluS beispielweise auf die Enzymaktivitat oder 
die Regulierung des Enzyms hat. Auf diese Weise konnen z.B. 
Mutanten hergestellt werden, die einen veranderten K m -Wert 
besitzen oder nicht mehr den normalerweise in der Zelle 
vorliegenden Regulationsmechanismen fiber allosterische Regula- 
tion oder kovalente Modif izierung unterliegen. 

Des weiteren konnen Mutanten hergestellt werden, die eine ver- 
anderte Substrat- oder Produktspezif itat aufweisen, wie z.B. 
Mutanten, .die als Substrat ADP -Glucose- 6 -Phosphat anstatt ADP- 
Glucose verwenden. Weiterhin konnen Mutanten hergestellt wer- 
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Fur die gentechnische Manipulation in prokaryontischen Zellen 
konnen die erf indungsgem&Een Nucleinsauremolekixle oder Teile 
dieser Molekule in Plasmide eingebracht werden, die eine Muta- 
genese oder eine Sequenzveranderung durch Rekombination von 
DNA-Sequenzen erlauben. Mit Hilfe von Standardverf ahren (vgl . 
Sambrook et al., 1989, Molecular Cloning: A laboratory manual, 
2. Aufl., Cold Spring Harbor Laboratory Press, NY, USA) konnen 
Basenaustausche vorgenommen oder natiirliche oder synthetische 
Sequenzen hinzugefugt werden. Fftr die Verbindung der DNA-Frag- 
mente untereinander konnen an die Fragmente Adaptoren oder 
Linker angesetzt werden. Ferner konnen Manipulationen, die 
passende Restriktionsschnittstellen zur Verfugung stellen oder 
die iiberflussige DNA oder Restriktionsschnittstellen entfernen, 
eingesetzt werden. Wo Insertionen, Deletionen oder Sub- 
stitutionen in Frage kommen, konnen in vitro-Mutagenese , 
"primer repair", Restriktion oder Ligation verwendet werden. 
Als Analysemethode werden im allgemeinen eine Sequenzanalyse , 
eine Restriktionsanalyse und weitere biochemisch-molekularbio- 
logische Methoden durchgef uhrt . 

In einer weiteren Ausf uhrungsf orm betrifft die Erfindung 
Wirtszellen, insbesondere prokaryontische oder eukaryontische 
Zellen, die mit einem oben beschriebenen erf indungsgemaSen 
Nucleinsauremolekul oder einem erf indungsgemaSen Vektor trans- 
formiert sind, sowie Zellen, die von derart transf ormierten 
Zellen abstammen und ein erf indungsgemaSes Nucleinsauremolekiil 
oder einen Vektor enthalten. Dabei handelt es sich vorzugsweise 
um bakterielle Zellen oder pflanzliche Zellen. 

Gegenstand der Erfindung sind ferner die Proteine, die durch 
die erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekiile codiert werden, so- 
wie Verf ahren zu deren Herstellung, wobei eine erf indungsgemaSe 
Wirtszelle unter Bedingungen kultiviert wird, die die Synthese 
des Proteins erlauben, und anschlieSend das Protein aus den 
kultivierten Zellen und/oder dem Kulturmedium isoliert wird. 
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transf ormiert , d.h. genetisch modifiziert, wurden, sowie 
transgene Pf lanzenzellen, die von derartig tranf ormierten 
Zellen abstammen und erf indungsgemaSe Nucleinsauremolekule 
enthalten . 

Durch die Bereitstellung der erf indungsgemaSen Nucleinsauremo- 
lekule ist es nun mdglich, mit Hilfe gentechnischer Methoden in 
den Starkemetabolismus von Pflanzen einzugreif en, wie es bisher 
nicht moglich war, und ihn dahingehend zu verandern, daS es zur 
Synthese einer modif izierten Starke kommt, die beispielsweise 
in ihren physikalisch-chemischen Eigenschaf ten, insbesondere 
dem Amylose/Amylopektin-Verhaltnis, dem Verzweigungsgrad, der 
durchschnittlichen Kettenlange, dem Phosphatgehalt , dem 
Verkleisterungsverhalten, der StarkekorngroEe und/oder der 
Starkekornform im Vergleich zu in Wildtyp- Pflanzen 
synthetisierter Starke verandert ist. Durch eine Erhohung der 
Aktivitat der erf indungsgemaSen Proteine, beispielsweise durch 
Uberexpression entsprechender Nucleinsauremolekule, oder durch 
die Bereitstellung von Mutanten, die nicht mehr den zelleigenen 
Regulationsmechanismen unterliegen und/oder unterschiedliche 
Temperaturabhangigkeiten in bezug auf ihre Aktivitat besitzen, 
besteht die Moglichkeit der Ertragssteigerung in entsprechend 
gentechnisch veranderten Pflanzen. Die wirtschaf tliche 
Bedeutung der Moglichkeit des Eingriffs in die Starkesynthese 
allein bei Mais ist of f ensichtlich: Mais ist weltweit die 
wichtigste Pflanze zur Starkegewinnung . Ca. 80% der weltweit 
jahrlich produzierten Starke wird aus.Mais gewonnen. 
Moglich ist somit die Expression der erf indungsgemaSen 
Nucleinsauremolekule in pflanzlichen Zellen, urn die Aktivitat 
der entsprechenden loslichen Starkesynthase zu erhohen. Ferner 
ist es moglich, die erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekule nach 
dem Fachmann bekannten Methoden zu modif izieren, urn er- 
f indungsgemaS Starkesynthasen zu erhalten, die nicht mehr den 
zelleigenen Regulationsmechanismen unterliegen, bzw. veranderte 
Temperaturabhangigkeiten oder Substrat- bzw. Pro- 
duktspezif itaten aufweisen. 
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Die erf indun^^emaSen Zellen enthalten n erf indungsgemaSes 
Nucleinsaurem^rekiil , wobei dieses vorzugsweise mit 
regulatorischen DNA-Elementen verkniipft ist, die die 
Transkription in pflanzlichen Zellen gewahrleisten, 
insbesondere mit einem Promotor, Derartige Zellen lassen sich 
von natiirlicherweise vorkommenden Pf lanzenzellen dadurch 
unterscheiden, daS sie ein erf indungsgemaSes Nuclein- 
sauremolekul enthalten, das natiirlicherweise in diesen Zellen 
nicht vorkommt oder dadurch, daS ein solches Molekiil an einem 
Ort im Genom der Zelle integriert vorliegt, an dem es sonst 
nicht vorkommt/ d.h. in einer andereren genomischen Umgebung. 
Bei der Expression der erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekule 
in Pflanzen besteht grundsatzlich die Moglichkeit, daS das 
synthetisierte Protein in jedem beliebigen Kompartiment der 
pflanzlichen Zelle lokalisiert sein kann. Urn die Lokalisation 
in einem bestimmten Kompartiment zu erreichen, muS die die Lo- 
kalisation in Plastiden gewahrleistende Sequenz deletiert wer- 
den und die verbleibende codierende Region gegebenenf alls mit 
DNA-Sequenzen verkniipft werden, die die Lokalisierung in dem 
jeweiligen Kompartiment gewahrleisten. Derartige Sequenzen sind 
bekannt (siehe beispielsweise Braun et al . , EMBO J. 11 (1992), 
3219-3227; Wolter et al . , Proc. Natl. Acad. Sci. USA 85 (1988), 
846-850; Sonnewald et al . , Plant J. 1 (1991), 95-106). 

Gegenstand der vorliegenden Erfindung sind ferner auch 
Pflanzen, die erf indungsgemaSe Zellen enthalten. Diese konnen 
z.B durch Regeneration der erf indungsgemaSen transgenen 
Pf lanzenzellen nach dem Pachmann bekannten Methoden erhalten 
werden. Bei den transgenen Pflanzen kann es sich prinzipiell urn 
Pflanzen jeder beliebigen Pf lanzenspezies handeln, d.h. sowohl 
monokotyle als auch dikotyle Pflanzen. Bevorzugt handelt es 
sich urn Nutzpf lanzen, insbesondere urn st&rkesynthetisierende 
bzw. starkespeichernde Pflanzen, wie z.B. Getreidearten 
(Roggen, Gerste Hafer, Weizen etc.), Reis, Mais, Erbse, Maniok 
oder Kartoffel. 

Die Erfindung betrifft ebenfalls Vermehrungsmaterial der er- 
f indungsgemaSen Pflanzen, das erf indungsgemaSe Zellen enthalt, 
beispielsweise Fruchte, Samen, Knollen, Wurzelstocke , Samlinge, 
Stecklinge, . Calluskulturen, Zellkulturen etc. 



Gegenstand der -v^*|iegenden Erfindung ist auch die aus den 
erf indungsgemaSen^Wransgenen Pf lanzenzelle^P Pflanzen sowie 
Vermehrungsmaterial erhaltliche Starke. 

Die erf indungsgemaSen transgenen Pf lanzenzellen und Pflanzen 
synthetisieren aufgrund der Expression bzw. zusatzlichen Ex- 
pression eines erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekuls eine 
Starke, die beispielsweise in ihren physikalisch-chemischen 
Eigenschaften, insbesondere dem Amylose/Amylopektin-Verhaltnis , 
dem Verzweigungsgrad, der durchschnittlichen Kettenlange, dem 
Phosphatgehalt, dem Verkleisterungsverhalten, der Starke- 
korngroSe und/oder der Starkekornf orm im Vergleich zu in Wild- 
typ-Pflanzen synthetisierter Starke verandert ist. Insbesondere 
kann eine solche Starke im Hinblick auf die Viskositat und/oder 
die Gelbildungseigenschaften von Kleistern dieser Starke im 
Vergleich zu Wildtypstarke verandert sein. 

Ein weiterer Gegenstand der Erfindung sind transgene 
Maispf lanzenzellen, in denen die Aktivitat eines erf indungs- 
gemaSen Proteins verringert ist im Vergleich zu nicht -trans - 
formierten Zellen. 

Mit Hilfe der erf indungsgemaSen Nucleinsauremolekiile ist es 
moglich, Maispf lanzenzellen und Maispflanzen zu erzeugen, bei 
denen die Aktivitat eines erf indungsgemaSen Proteins verringert 
ist. Dies fiihrt ebenfalls zur Synthese einer Starke mit 
veranderten chemischen und/oder physikalischen Eigenschaften 
verglichen mit Starke aus Wildtyp-Pf lanzenzellen. 
Die Herstellung von Maispf lanzenzellen mit einer verringerten 
Aktivitat eines erf indungsgemaSen Proteins kann beispielsweise 
erzielt werden durch die Expression einer entsprechenden anti- 
sense-RNA, einer sense-RNA zur Erzielung eines Cosuppressions- 
effektes oder die Expression eines entsprechend konstruierten 
Ribozyms, das spezifisch Transkripte spaltet, die eines der 
erf indungsgemaSen Proteine codieren, unter Verwendung der er- 
f indungsgemaSen Nucleinsauremolekule . 

Das Verfahren zur Verringerung der Aktivitat erf indungsgemaSer 
Enzyme in den Pf lanzenzellen durch einen Cosuppressionsef f ekt 
ist dem Fachmann bekannt und ist beispielsweise in Jorgensen 
(Trends Biotechnol . 8 (1990),. 340-344), Niebel et al . , (Curr. 
Top. Microbiol. Immunol. 197 (1995), 91-103), Flavell et al . 
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Vaucheret (PlSft. Mol . Biol. 29 (1995), 149-159), Vaucheret et 
al., (Mol. Gen. Genet. 248 (1995), 311-317), de Borne et al . 
(Mol. Gen. Genet. 243 (1994), 613-621) und anderen Quellen. 
Die Expression von Ribozymen zur Verringerung der Aktivitat von 
bestimmten Enzymen in Zellen ist dem Fachmann ebenfalls bekannt 
und ist beispielsweise beschrieben in EP-Bl 0 321 201. Die 
Expression von Ribozymen in pflanzlichen Zellen wurde z.B. 
beschrieben in Feyter et al . (Mol. Gen. Genet. 250 (1996), 329- 
338) . 

Vorzugsweise wird zur Reduzierung der Aktivitat eines erfin- 
dungsgemaSen Proteins in pflanzlichen Zellen eine antisense-RNA 
exprimiert . 

Hierzu kann zum einen ein DNA-Molekul verwendet werden, das die 
gesamte ein erf indungsgemafies Protein codierende Sequenz 
einschlieSlich eventuell vorhandener f lankierender Sequenzen 
umfafit, als auch DNA-Molekiile , die nur Teile der codierenden 
Sequenz umfassen, wobei diese Teile lang genug sein miissen, um 
in den Zellen einen antisense-Ef f ekt zu bewirken. Es konnen im 
allgemeinen Sequenzen bis zu einer Mindestlange von 15 bp, 
vorzugsweise einer Lange von 100-500 bp, fur eine effiziente 
ant isense- Inhibition insbesondere Sequenzen mit einer Lange 
liber 500 bp verwendet werden. In der Regel werden DNA-Molekiile 
verwendet, die kiirzer als 5000 bp, vorzugsweise Sequenzen, die 
kiirzer als 2500 bp sind. 

Moglich ist auch die Verwendung von DNA- Sequenzen , die einen 
hohen Grad an Hornologie zu den Sequenzen der erf indungsgemafien 
DNA-Molekiile aufweisen, aber nicht vollkommen identisch sind. 
Die minimale Hornologie sollte grofier als ca. 65 % sein. Die 
Verwendung von Sequenzen mit Homologien zwischen 95 und 100 % 
ist zu bevorzugen. 

Gegenstand der Erf indung sind auch Maispf lanzen, die erf in- 
dungsgemaSe transgene Maispf lanzenzellen enthalten/ Die Er- 
findung betrifft ebenfalls Vermehrungsmaterial der erfin- 
dungsgemaSen Pf lanzen, insbesondere Samen. 
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Gegenstand der ^fcfindung ist auch die den vorgehend 

beschriebenen traTOgenen Maispf lanzenzellen,^Piispf lanzen sowie 
Vermehrungsmaterial erhaltliche Starke. 

Die erf indungsgemafien transgenen Maispf lanzenzellen und Mais- 
pflanzen synthetisieren aufgrund der Verringerung der Aktivitat 
eines der erf indungsgemaSen Proteine eine Starke, die bei- 
spielsweise in ihren physikalisch-chemischen Eigenschaf ten, 
insbesondere dem Amylose/Amylopektin-Verhaltnis, dem Verzwei- 
gungsgrad, der durchschnittlichen Kettenlange, dem Phosphatge- 
halt, dem Verkleisterungsverhalten, der StarkekorngroSe 
und/oder der Starkekornf orm im Vergleich zu in Wildtyp-Pf lanzen 
synthetisierter Starke verandert ist. Diese Starke kann 
beispielsweise veranderte Viskositaten und/oder Gelbil- 
dungseigenschaften ihrer Kleister zeigen im Vergleich zu Starke 
aus Wildtyp-Pf lanzen. 

Die erf indungsgemaSen Starken konnen nach dem Fachmann bekann- 
ten Verfahren modifiziert werden und eignen sich in unmodifi- 
zierter oder modif izierter Form fur verschiedene Verwendungen 
im Nahrungsmittel- oder Nicht-Nahrungsmittelbereich. 
Grundsatzlich laSt sich die Einsatzmoglichkeit der Starke in 
zwei groSe Bereiche unterteilen. Der eine Bereich umfaSt die 
Hydrolyseprodukte der Starke, hauptsachlich Glucose und 
Glucanbausteine, die uber enzymatische oder chemische Verfahren 
erhalten werden. Sie dienen als Ausgangsstof f fur weitere 
chemische Modif ikationen und Prozesse, wie Fermentation . Fur 
eine Reduktion der Kosten kann hierbei die Einfachheit und ko- 
stengiinstige Ausfiihrung eines Hydrolyseverf ahrens von Bedeutung 
sein. Gegenwartig verlauft es im wesentlichen enzymatisch unter 
Verwendung von Amyloglucosidase . Vorstellbar ware eine 
Kosteneinsparung durch einen geringeren Einsatz von Enzymen. 
Eine Strukturveranderung der Starke, z.B. Oberf lachenvergrofce- 
rung des Korns, leichtere Verdaulichkeit durch geringeren Ver- 
zweigungsgrad oder- eine sterische Struktur, die die Zugang- 
lichkeit fur die eingesetzten Enzyme begrenzt, konnte dies be- 
wirken. 

Der andere Bereich, in dem die Starke wegen ihrer polymeren 
Struktur als sogenannte native Starke verwendet wird, gliedert 
sich in zwei weitere Einsatzgebiete : 
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1 . Nahrungsnffttelindustrie 

Starke ist ein klassischer Zusatzstoff fur viele Nah- 
rungsmittel, bei denen sie im wesentlichen die Funktion 
des Bindens von waSrigen Zusatzstoff en iibernimmt bzw. eine 
Erhohung der Viskosit&t oder aber eine erhohte Gelbildung 
hervorruft. Wichtige Eigenschaftsmerkmale sind das Fliefi- 
und Sorptionsverhalten, die Quell- und Ver- 
kleisterungstemperatur, die Viskositat und Dickungslei- 
stung, die Loslichkeit der Starke, die Transparenz und 
Kleisterstruktur, die Hitze-, Scher- und Saurestabilitat , 
die Neigung zur Retrogradation, die Fahigkeit zur Film- 
bildung, die Gef rier/Taustabilitat , die Verdaulichkeit 
sowie die Fahigkeit zur Komplexbildung mit z.B. anorgani- 
schen oder organischen Ionen. 



2 . Nicht-Nahrungmittelindustrie 

In diesem groSen Bereich kann die Starke als Hilfsstoff 
fur unterschiedliche Herstellungsprozesse bzw. als Zu- 
satzstoff in technischen Produkten eingesetzt. Bei der 
Verwendung der Starke als Hilfsstoff ist hier insbesondere 
die Papier- und Pappeindustrie zu nennen. Die Starke dient 
dabei in erster Linie zur Retardation (Zuruckhaltung von 
Feststof fen) , der Abbindung von Fiillstof f - und 
Feinstof f teilchen, als Festigungsstof f und zur 
Entwasserung. Dariiber hinaus werden die gunstigen Eigen- 
schaften der Starke in bezug auf die Steifigkeit, die 
Harte, den Klang, den Griff, den Glanz, die Glatte, die 
Spaltfestigkeit sowie die Oberflachen ausgenutzt. 

2.1 Papier- und Pappeindustrie 

Innerhalb des Papierherstellungsprozesses sind vier An- 
wendungsbereiche, namlich Oberflache, Strich, Masse und 
Sprvihen, zu unterscheiden. 

Die Anforderungen an die Starke in bezug auf die Oberfla- 
chenbehandlung sind im wesentlichen ein hoher WeiSegrad, 
eine angepafite Viskositat, eine hohe Viskositatsstabili- 
tat, eine gute Filmbildung sowie eine geringe Staubbil- 
dung. Bei der Verwendung im Strich, spielt der Feststoff- 
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gehalt, ein<E^^gepa£te Viskositat, ein tohes Bindevermogen 
sowie eine ffle Pigmentaf f initat eine ^^atige Rolle. Als 
Zusatz zur Masse ist eine rasche, gleichmaSige , ver- 
lustfreie Verteilung, eine hohe mechanische Stabilitat und 
eine vollstandige Zuruckhaltung im PapierflieS von 
Bedeutung. Beim Einsatz der Starke im Spruhbereich sind 
ebenfalls ein angepaSter Feststoff gehalt , hohe Viskositat 
sowie ein hohes Bindevermogen von Bedeutung. 



2.2 Klebstof f industrie 

Ein groSer Einsatzbereich der Starken besteht in der 
Klebstof f industrie, wo man die Einsatzmoglichkeiten in 
vier Teilbereiche gliedert: die Verwendung als reinem 
Starkeleim, die Verwendung bei mit speziellen Chemikalien 
aufbereiteten Starkeleimen, die Verwendung von Starke als 
Zusatz zu synthetischen Harzen und Polymerdispersionen 
sowie die Verwendung von Starken als Streckmittel fur 
synthetische Klebstof fe. 90 % der Klebstof fe auf Starke - 
basis werden in den Bereichen Wellpappenherstellung, Her- 
stellung von Papiersacken, Beuteln und Tuten, Herstellung 
von Verbundmaterialien fur Papier und Aluminium, Herstel- 
lung von Kartonagen und Wiederbef euchtungsleim fur Brief - 
umschlage, Briefmarken usw. eingesetzt. 

2.3 Textil- und Textilpf legemittelindustrie 

Ein groSes Einsatzfeld fur die Starken als Hilfmittel und 
Zusatzstoff ist der Bereich Herstellung von Textilien und 
Textilpf legemitteln. . Innerhalb der Textilindustrie sind 
die folgenden- vier Einsatzbereiche zu unterscheiden: Der 
Einsatz der Starke als Schlichtmittel , d.h. als Hilfsstoff 
zur Glattung und Starkung " des -Klettverhaltens zum Schutz 
gegen die beim Weben angreifenden Zugkrafte sowie zur Er- 
hohuhg der Abriebf estigkeit beim Weben, Starke als Mittel 
zur Text ilaufriistung vor all em nach qualitatsverschlech- 
ternden Vorbehandlungen , wie Bleichen, Farben usw., Starke 
als Verdickungsmittel . bei der Herstellung von Farbpasten 
zur Verhinderung von Farbstof f dif fusionen sowie Starke als 
Zusatz zu Kettungsmitteln fur Nahgarne. 
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2.4 Baustof 




iUstrie 



Der vierc^ Einsatzbereich ist die Verwendung der Starken 
als Zusatz bei Baustof fen- Ein Beispiel ist die Herstel- 
lung von Gipskartonplatten, bei der die im Gipsbrei ver- 
mischte Starke mit dem Wasser verkleistert , an die Ober- 
flache der Gipsplatte diffundiert und dort den Karton an 
die Platte bindet . Weitere Einsatzbereiche sind die Bei- 
mischung zu Putz- und Mineralf asern . Bei Transportbeton 
werden Starkeprodukte zur Verzogerung der Abbindung ein- 
gesetzt • 

2 . 5 Bodenstabilisation 

Ein weiterer Markt fur die Starke bietet sich bei der 
Herstellung von Mitteln zur Bodenstabilisation an, die bei 
kiinstlichen Erdbewegungen zum temporaren Schutz der 
Bodenpartikel gegeniiber Wasser eingesetzt werden. Kombi- 
nationsprodukte aus der Starke und Polymeremulsionen sind 
nach heutiger Kenntnis in ihrer Erosions- und ver- 
krustungsmindernden Wirkung den bisher eingesetzten Pro- 
dukten gleichzusetzen, liegen preislich aber deutlich un- 
ter diesen. 

2.6 Einsatz bei Pf lanzenschutz- und Dungemitteln 

Ein Einsatzbereich liegt bei der Verwendung der Starke in 
Pf lanzenschutzmitteln zur Veranderung der spezifischen 
Eigenschaf ten der Praparate. So kann die Starke zur Ver- 
besserung der Benetzung von Pf lanzenschutz- und Dungemit- 
teln, zur dosierten Freigabe der Wirkstoffe, zur Umwand- 
lung flussiger, fliichtiger und/oder ubelriechender Wirk- 
stoffe in mikrokristalline, stabile, formbare Substanzen, 
zur Mischung inkompatibler Verbindungen und zur Verlange- 
rung der Wirkdauer durch Verminderung der Zersetzung ein- 
gesetzt werden. 

2.7 Pharmaka, Medizin und Kosmetikindustrie 

Ein weiteres Einsatzgebiet besteht im Bereich der Phar- 
maka, Medizin und Kosmetikindustrie. In der pharmazeuti- 
schen Industrie kann die Starke als Bindemittel fur Ta- 
bletten oder zur Bindemittelverdunnung in Kapseln einge- 
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sprengmittel dienen, da sie nach dem ScMBFcken Fliissigkeit 
absorbieren und nach kurzer Zeit soweit quellen, daS der 
Wirkstoff freigesetzt wird. Medizinische Gleit- und 
Wundpuder basieren aus qualitativen Griinden auf Starke. Im 
Bereich der Kosmetik werden Starken beispielsweise als 
Trager von Puderzusatzstof f en, wie Duften und Salicylsaure 
eingesetzt. Ein relativ grofier Anwendungsbereich fur die 
Starke liegt bei Zahnpasta. 

2.8 Starkezusatz zu Kohlen und Briketts 

Einen Einsatzbereich bietet die Starke als Zusatzstoff zu 
Kohle und Brikett . Kohle kann mit einem Starkezusatz 
quantitativ hochwertig agglomeriert bzw. brikettiert wer- 
den, wodurch ein fruhzeitiges Zerf alien der Briketts ver- 
hindert wird. Der Starkezusatz liegt bei Grillkohle zwi- 
schen 4 und 6 %, bei kalorierter Kohle zwischen 0,1 und 
0,5 %. Des weiteren gewinnen Starken als Bindemittel an 
Bedeutung, da durch ihren Zusatz zu Kohle und Brikett der 
AusstoS schadlicher Stoffe deutlich vermindert werden 
kann . 

2.9 Erz- und Kohleschlammauf bereitung 

Die Starke kann ferner bei der Erz- und Kohleschlammauf - 
bereitung als Flockungsmittel eingesetzt werden. 

2.10 GieSereihilf sstdf f 

Ein weiterer Einsatzbereich besteht als Zusatz zu GieSe- 
reihilf sstof fen. Bei verschiedenen GuSverfahren werden 
Kerne benotigt, die aus Bindemittel- versetzten Sanden 
hergestellt werden. Als Bindemittel wird heute iiberwiegend 
Bentonit eingesetzt, das mit modif izierten Starken, meist 
Quellstarken, versetzt ist. 

Zweck des Starkezusatzes ist die Erhdhung der FlieSfe- 
stigkeit sowie die Verbesserung der B indie £ estigkeit . Dar- 
iiber hinaus konnen die Quellstarken weitere produk- 
tionstechnische Anf orderungen, wie im kalten Wasser dis- 
pergierbar, rehydratisierbar , gut in Sand mischbar und 
hohes Wasserbindungsvermogen, aufweisen-. 
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11 Einsatz ITT der Kautschukindustrie 

In der Kautschukindustrie kann die Starke zur Verbesserung 
der technischen und optischen Qualitat eingesetzt werden. 
Griinde sind dabei die Verbesserung des Oberf lachenglanzes , 
die Verbesserung des Griffs und des Aussehens, dafur wird 
Starke vor der Kaltvulkanisation auf die klebrigen 
gummierten Flachen von Kautschukstof f en gestreut, sowie 
die Verbesserung der Bedruckbarkeit des Kautschuks. 

2.12 Herstellung von Lederersatzstof fen 

Eine weitere Absatzmoglichkeit der modif izierten Starken 
besteht bei der Herstellung von Lederersatzstof fen. 

2.13 Starke in synthetischen Polymeren 

Auf detn Kunststof f sektor zeichnen sich folgende Einsatz - 
gebiete ab: die Einbindung von StSrkef olgeprodukten in den 
Verarbeitungsprozess (Starke ist nur Fullstoff, es besteht 
keine direkte Bindung zwischen synthetischem Polymer und 
Starke) oder alternativ die Einbindung von 
Starkef olgeprodukten in die Herstellung von Polymeren 
(Starke und Polymer gehen eine feste Bindung ein) . 

Die Verwendung der Starke als reinem Fullstoff ist verglichen 
mit den anderen Stoffen wie Talkum nicht wettbewerbsf ahig . An- 
ders sieht es aus, wenn die spezifischen Starkeeigenschaf ten 
zum Tragen kommen und hierdurch das . Eigenschaf tsprof il der 
Endprodukte deutlich verandert wird. Ein Beispiel hierfur ist 
die Anwendung von Starkeprodukten bei der Verarbeitung von 
Thermoplasten, wie Polyathylen. Hierbei werden die Starke und 
das synthetische Polymer durch Koexpression im Verhaltnis von 1 
: 1 zu einem 'master batch 1 kombiniert, aus dem mit granu- 
liertem Polyathylen unter Anwendung herkommlicher Verfah- 
renstechniken diverse Produkte hergestellt werden. Durch die 
Einbindung von Starke in Polyathylenf olien kann eine erhohte 
Stof fdurchlassigkeit bei Hohlkorpern, eine verbesserte Wasser- 
dampf durchlassigkeit , ein verbessertes Antistatikverhalten, ein 
verbessertes Antiblockverhalten sowie eine verbesserte Be- 
druckbarkeit mit waSrigen Farben erreicht werden. 
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lyurethanschaumen. Mit der Adaption der si^kederivate sowie 
durch die verf ahrenstechnische Optimierung ist es moglich, die 
Reaktion zwischen synthetischen Polymeren und den Hydroxygrup- 
pen der Starken gezielt zu steuern. Das Ergebnis sind Poly- 
urethanfolien, die durch die Anwendung von Starke folgende 
Eigenschaftsprof ile erhalten: eine Verringerung des Warmeaus- 
dehnungskoef f izienten, Verringerung des Schrumpfverhaltens, 
Verbesserung des Druck/Spannungsverhaltens, Zunahme der Was- 
serdampfdurchlassigkeit ohne Veranderung der Wasseraufnahme, 
Verringerung der Entf lammbarkeit und der Auf rifidichte, kein 
Abtropfen brennbarer Teile, Halogenf reiheit und verminderte 
Alterung. Nachteile, die gegenwSrtig noch vorhanden sind, sind 
verringerte Druckf estigkeit sowie eine verringerte Schlagfe- 
stigkeit . 

Die Produktentwicklung beschrankt sich inzwischen nicht mehr 
nur auf Folien. Auch feste Kunststof fprodukte, wie Topfe, 
Platten und Schalen, sind mit einem Starkegehalt von uber 50 % 
herzustellen. Des weiteren sind Starke/ Polymermischungen giin- 
stig zu beurteilen, da sie eine sehr viel hohere biologische 
Abbaubarkeit aufweisen. 

AuSerordentliche Bedeutung haben weiterhin auf Grund ihres ex- 
tremen Wasserbindungsvermogen Starkepf ropfpolymerisate gewon- 
nen. Dies sind Produkte mit einem Ruckgrat aus Starke und einer 
nach dem Prinzip des Radikalkettenmechanismus auf gepf ropf ten 
Seitengitters eines synthetischen Monomers. Die heute 
verfugbaren . Starkepf ropfpolymerisate zeichnen sich durch ein 
besseres Binde- und Ruckhaltevermogen von bis zu 1000 g Wasser 
pro g Starke bei hoher Viskositat aus. Die Anwendungsbereiche 
fur diese Superabsorber haben sich in den letzten Jahren stark 
ausgeweitet und liegen im Hygienebereich mit Produkten wie 
Windeln und Unterlagen sowie im landwirtschaft lichen Sektor, 
z.B. bei Saatgutpillierungen. 

Entscheidend fur den Einsatz der neuen, gentechnisch verander- 
ten Starken sind zutn einen die Struktur, Wassergehalt , Pro- 
teingehalt, Lipidgehalt ,.■ Fasergehalt, Asche/Phosphatgehalt , 
Amylose/Amylopektinverhaltnis, Molmassenverteilung, Verzwei- 
gungsgrad, KorngroSe und -form sowie Kristallinitat , zum ande- 



WO 97/44472 PCT/EP97/02527 



ren auch die ^^jenschaf ten, die in fol^p&e Merkmale miinden: 
FlieS- und So^tionsverhalten) Verkleisterungstemperatur , Vis- 
kositat, Dickungsleistung, Loslichkeit , Kleisterstruktur und - 
transparenz, Hitze-, Scher- und Saurestabilitat , Retrograda- 
tionsneigung, Gelbildung, Gef rier/Taustabilitat , Komplexbil- 
dung, Jodbindung, Filmbildung, Klebekraft, Enzymstabilitat , 
Verdaulichkeit und Reaktivit&t. 

Die Erzeugung modif izierter Starken mittels gentechnischer 
Eingriffe in einer transgenen Pflanze kann zum einen die 
Eigenschaf ten der aus der Pflanze gewonnenen Starke dahingehend 
verandern, daS weitere Modif ikationen mittels chemischer oder 
physikalischer Verfahren nicht mehr notwendig erscheinen. Zum 
anderen konnen die durch gentechnische Verfahren veranderte 
Starken weiteren chemischen Modif ikationen unterworfen werden, 
was zu weiteren Verbesserungen der Qualitat fur bestimmte der 
oben beschriebenen Einsatzgebiete f iihrt . Diese chemischen 
Modif ikationen sind grundsatzlich bekannt . Insbesondere handelt 
es sich dabei um Modif ikationen durch 

- Hitzebehandlung, 

- Saurebehandlung, 

- Oxidation und 

- Veresterungen, 



welche zur Entstehung von Phosphat-, Nitrat-, Sulfat-, Xanthat- 
, Acetat- und Citratstarken fuhren. Weitere organische Sauren 
konnen ebenfalls zur Veresterung eingesetzt werden: 

- Erzeugung von Starkeethern 

Starke -Alkylether, O-Allylether, Hydroxylalkylether , 

0- Carboxylmethylether , N-halt ige Starkeether , P-haltige 

Starkeether, S-haltige Starkeether 

- Erzeugung von vernetzten Starken 

- Erzeugung von Starke-Pf ropf -Polymerisaten 

Zur Expression der erf indungsgemafien Nucleihsauremolekule in 
sense- oder antisense-Orientierung in pflanzlichen Zellen wer- 
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den diese mit re^^torischen DNA- Element en Jjerkntipft , die die 
Transkription in^pflanz lichen Zellen ge\^|rleisten . Hierzu 
zahlen insbesondere Promotoren. Generell kommt fur die Ex- 
pression jeder in pflanzlichen Zellen aktive Promotor in Frage . 
Der Promotor kann dabei so gewahlt sein, daS die Expression 
konstitutiv erfolgt oder nur in einem bestimmten Gewebe, zu 
einem bestimmten Zeitpunkt der Pf lanzenentwicklung oder zu 
einem durch auSere Einflusse determinierten Zeitpunkt. In Bezug 
auf die Pflanze kann der Promotor homolog oder heterolog sein. 
Geeignete Promotoren fur eine konstitutive Expression sind z.B. 
der Promotor der 35S RNA des Cauliflower Mosaic Virus und der 
Ubiquitin-Promotor aus Mais, fur eine knollenspezif ische 
Expression in Kartoffeln der Patatingen- Promotor B33 (Rocha- 
Sosa et.al., EMBO J. 8 (1989), 23-29) oder ein Promotor, der 
eine Expression lediglich in photosynthetisch aktiven Geweben 
sicherstellt, z.B. der ST-LSl-Promotor (Stockhaus et al., Proc. 
Natl. Acad. Sci. USA 84 (1987), 7943-7947; Stockhaus et al . , 
EMBO J. 8 (1989), 2445-2451) oder fur eine endosperm- 
spezifische Expression der HMG-Promotor aus Weizen, der USP- 
Promotor, der Phaseolinpromotor oder Promotoren von Zein-Genen 
aus Mais. 

Ferner kann eine Terminationssequenz vorhanden sein, die der 
korrekten Beendigung der Transkription dient sowie der Addition 
eines Poly-A-Schwanz*es an das Transkript, dem eine Funktion bei 
der Stabilisierung der Transkripte beigemessen wird. Derartige 
Elemente sind in der Literatur beschrieben (vgl. Gielen et al . , 
EMBO J. 8 (1989), 23-29) und sind beliebig austauschbar . 
Die vorliegende Erfindung stellt Nucleinsauremolekule zur Ver- 
fiigung, die eine neue in Mais identif izierte Form einer losli- 
chen Starke synthase codieren. Dies erlaubt nun sowohl die Iden- 
tifizierung der Funktion dieser Starkesynthase bei der 
Starkebiosynthese, als auch die Herstellung gentechnisch ver- 
anderter Pflanzen, bei denen die Aktivitat dieses Enzyms ver- 
andert ist. Dies ermfiglicht die Synthese einer Starke mit ver- 
anderter Struktur undsomit veranderten physikalisch-chemischen 
Eigenschaften in derartig manipulierten Pflanzen. 
Die erfindungsgemaSen Nucleinsauremolekule konnen prinzipiell 
auch dazu verwendet werden, Pflanzen herzustellen, bei denen 
die Aktivitat der erf indungsgemafien Starkesynthase erhoht oder 
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..a^^ind gleichzeitig die Akti^Hc 
ltr^e beteiligter Enzyme veranda 



StarkebiosyntiWse beteiligter Enzyme verandert sind. Dabei sind 
alle Kombinationen und Permutationen denkbar. Durch die 
Veranderung der Aktivitaten einer oder mehrerer Isoformen der 
Starkesynthasen in Pflanzen kommt es zur Synthese einer in ih- 
rer Struktur veranderten Starke. Durch die Steigerung der Ak- 
tivitat einer oder mehrerer Isoformen der Starkesynthasen in 
den Zellen der starkespeichernden Gewebe transf ormierter 
Pflanzen wie z.B. in dem Endosperm von Mais oder Weizen oder in 
der Knolle bei der Kartoffel kann es daruber hinaus zu einer 
Ertragssteigerung kommen. Beispielsweise konnen Nuclein- 
sauremolekule, die fur ein erf indungsgemaSes Protein codieren 
oder entsprechende antisense-Konstrukte , in Pf lanzenzellen 
eingebracht werden, bei denen bereits die Synthese endogener 
GBSS I-, SSS- oder GBSS II -Proteine aufgrund eines antisense- 
Effektes oder einer Mutation inhibiert ist oder die Synthese 
des Verzweigungsenzyms inhibiert ist (wie z.B. beschrieben in 
W092/14827 oder der ae-Mutante (Shannon und Garwood, 1984, in 
Whistler, BeMiller und Paschall, Starch : Chemistry and Techno- 
logy, Academic Press, London, 2nd Edition: 25-86) ) . 
Soli die Inhibierung der Synthese mehrerer Starke-Synthasen in 
transf ormierten Pflanzen erreicht werden, so konnen DNA-Mole- 
kule zur Transformation verwendet werden, die gleichzeitig 
mehrere, die entsprechenden Starkesynthasen codierenden Regio- 
nen in antisense-Orientierung unter der Kontrolle eines geeig- 
neten Promotors enthalten. Hierbei kann alternativ jede Sequenz 
unter der Kontrolle eines eigenen Promotors . stehen, oder die 
Sequenzen konnen als Fusion von einem gemeinsamen Promotor 
transkribiert werden. Letztere Alternative wird in der Regel 
vorzuziehen sein, da in diesem Fall die Synthese der entspre- 
chenden Proteine in etwa gleichem MaSe inhibiert werden sollte. 
Weiterhin ist die Konstruktion von Molekulen moglich, die neben 
Starkesynthasen codierenden Sequenzen weitere DNA-Sequenzen 
enthalten, die andere an der Starkesynthese oder -modi fikat ion 
beteiligte Proteine codieren. Diese sind jeweils in antisense- 
Orientierung an einen geeigneten Promotor gekoppelt. Die Se- 
quenzen konnen hierbei wiederum hintereinandergeschaltet sein 
und von einem gemeinsamen Promotor transkribiert werden oder 
aber von getrennten Promotoren transkribiert werden. Fur die 
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fur die Herstellung von ant i sense -Konstrukt en ausgefiihrt wurde . 
Eine obere Grenze fur die Anzahl der in einem derartigen DNA- 
Molekul von einem Promotor aus transkribierten antisense- 
Fragmente gibt es nicht . Das entstehende Transkript sollte aber 
in der Regel eine Lange von 10 kb, vorzugsweise von 5 kb nicht 
uberschreiten. 

Codierende Regionen, die in derartigen DNA-Molekulen in Kombi- 
nation mit anderen codierenden Regionen in antisense-Orientie- 
rung hinter einem geeigneten Promotor lokalisiert sind, konnen 
aus DNA-Sequenzen stammen, die fiir folgende Proteine codieren: 
Starkekorn-gebundene (GBSS I und II) und losliche Starke- 
synthasen (SSS I und II), Verzweigungsenzyme, "Debranching" - 
Enzyme, Disproportionierungsenzyme und Starkephosphorylasen . 
Dies ist nur eine beispielhaf te Aufzahlung. Auch die Verwendung 
anderer DNA-Sequenzen im Rahmen einer derartigen Kombination 
ist denkbar . 

Mit Hilfe derartiger Konstrukte ist es moglich, in Pflanzen- 
zellen, die mit diesen transf ormiert wurden, die Synthese meh- 
rerer Enzyme gleichzeitig zu inhibieren. 

Weiterhin konnen die Konstrukte in klassische Mutanten einge- 
bracht werden, die fiir ein oder mehrere Gene der Starkebiosyn- 
these defekt sind (Shannon und Garwood, 1984, in Whistler, 
BeMiller und Paschall, Starch: Chemistry and Technology, Aca- 
demic Press, London, 2nd Edition: 25-86) . Diese Defekte konnen 
sich auf folgende Proteine beziehen: Starkekorn-gebundene (GBSS 
I und II) und losliche Starkesynthasen (SSS I und II), 
Verzweigungsenzyme (BE I und II) , "Debranching" -Enzyme (R-En- 
zyme) , Disproportionierungsenzyme und Starkephosphorylasen. 
Dies ist nur eine beispielhaf te Aufzahlung. 

Mit Hilfe einer derartigen Vorgehensweise ist es weiterhin 
moglich, in Pf lanzenzellen, die mit diesen transf ormiert wur- 
den, die Synthese mehrerer Enzyme gleichzeitig zu inhibieren. 
Zur Vorbereitung der Einfuhrung f remder Gene in hohere Pf lanzen 
stehen eine groSe Anzahl von Clonierungsvektoren zur Verfiigung, 
die ein Replikationssignal fiir E.coli und ein Markergen zur 
Selektion transf ormierter Bakterienzellen enthalten. Beispiele 
fiir derartige Vektoren sind pBR322, pUC-Serien, M13mp-Serien, 
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Restriktionss^Hriittstelle in den Vektor eingefiihrt werden. Das 
erhaltene Plasmid wird fur die Transformation von E . coli-Zellen 
verwendet . Transf ormierte E. coli-Zellen werden in einem 
geeigneten Medium geziichtet, anschlieSend geerntet und lysiert . 
Das Plasmid wird wiedergewonnen . Als Analysemethode zur 
Charakterisierung der gewonnenen Plasmid- DNA werden im 
allgemeinen Restriktionsanalysen, Gelelektrophoresen und 
weitere biochemisch-molekularbiologische Methoden eingesetzt . 
Nach jeder Manipulation kann die Plasmid-DNA gespalten und 
gewonnene DNA-Fragmente mit anderen DNA-Sequenzen verkniipft 
werden. Jede Plasmid-DNA-Sequenz kann in den gleichen oder 
anderen Plasmiden cloniert werden. 

Fur die Einfuhrung von DNA in eine pflanzliche Wirtszelle ste- 
hen eine Vielzahl von Techniken zur Verfiigung. Diese Techniken 
umfassen die Transformation pflanzlicher Zellen mit T-DNA unter 
Verwendung von Agrobacterium tumefaciens oder Agrobacterium 
rhizogenes als Transf ormationsmittel , die Fusion von Pro- 
toplasten, die Injektion, die Elektroporation von DNA, die 
Einbringung von DNA mittels der biolistischen Methode sowie 
weitere Moglichkeiten. 

Bei der Injektion und Elektroporation von DNA in Pf lanzenzellen 
werden an sich keine speziellen Anf orderungen an die ver- 
wendeten Plasmide gestellt. Es konnen einfache Plasmide wie 
z.B. pUC-Derivate verwendet werden. Sollen aber aus derartig 
transf ormierten Zellen ganze Pflanzen regeneriert werden, 
sollte vorteilhaf terweise ein s^lektierbares Markergen anwesend 



Je nach Einf lihrungsmethode gewiinschter Gene in die Pf lanzen- 
zelle konnen gegebenenf alls weitere DNA-Sequenzen erforderlich 
sein. Werden z.B. fur die Transformation der Pf lanzenzelle das 
Ti- oder Ri-Plasmid verwendet, so sollte mindestens die rechte 
Begrenzung, vorteilhaf terweise jedoch die rechte und linke 
Begrenzung der Ti- und Ri-Plasmid T-DNA als Flankenbereich mit 
den einzufiihrenden Genen verbunden werden. 

Werden fur die Transformation Agrobakterien verwendet, sollte 
die einzufiihrende DNA in spezielle Plasmide ' cloniert werden, 
und zwar entweder in einen intermediaren Vektor oder in einen 
binaren Vektor. Die intermediaren Vektoren konnen aufgrund von 



sein. 
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Sequenzen, die h^fclog zu Sequenzen in der T-DNA sind, durch 
homologe RekombinlRon in das Ti- oder Ri-P^^nid der Agrobak- 
terien integriert werden. Dieses enthalt auSerdem die fur den 
Transfer der T-DNA notwendige vir-Region. Intermediare Vektoren 
konnen nicht in Agrobakterien replizieren. Mittels eines 
Helf erplasmids kann der intermediare Vektor auf Agrobacterium 
tumefaciens ubertragen werden (Konjugation) . Binare Vektoren 
konnen sowohl in E.coli als auch in Agrobakterien replizieren. 
Sie enthalten ein Selektionsmarker-Gen und einen Linker oder 
Polylinker, welche von der rechten und linken T-DNA Grenzregion 
eingerahmt werden. Sie konnen direkt in die Agrobakterien 
transformiert werden (Holsters et al. Mol . Gen. Genet. 163 
(1978), 181-187). Das als Wirtszelle dienende Agrobakterium 
sollte ein Plasmid, das eine vir-Region tragt, enthalten. Die 
vir-Region ist fur den Transfer der T-DNA in die Pf lanzenzelle 
notwendig. Zusatzliche T-DNA kann vorhanden sein. Das derartig 
transf orrnierte Agrobakterium wird zur Transformation von 
Pf lanzenzellen verwendet . 

Die Verwendung von T-DNA fur die Transformation von Pflanzen- 
zellen ist intensiv untersucht und ausreichend in EP 120 516; 
Hoekema, In: The Binary Plant Vector System Of f setdrukkeri j 
Kanters B.V., Alblasserdam (1985), Chapter V; Fraley et al . , 
Crit. Rev. Plant. Sci., 4, 1-46 und An et al . EMBO J. 4 (1985), 
2 77-287 beschrieben "worden. 

Fur den Transfer der . DNA: in die Pf lanzenzelle konnen Pflanzen- 
Explantate zweckmaSigerweise mit Agrobacterium tumefaciens oder 
Agrobacterium rhizogenes kokultiviert werden. Aus dem 
infizierten Pf lanzenmaterial (z.B. Blattstiicke, Stengelsegmen- 
te, Wurzeln, aber auch Protoplasten oder Suspensions -kulti- 
vierte Pf lanzenzellen) konnen dann in einem geeigneten Medium, 
welches Antibiotika oder Biozide zur Selektion transf ormierter 
Zellen enthalten kann, wieder ganze Pflanzen regeneriert wer- 
den. Die so erhalteneh Pflanzen konnen dann auf Anwesenheit der 
eingefuhrten DNA untersucht werden. Andere Moglichkeiten der 
Einfuhrung fremder DNA unter Verwendung des biolistischen 
Verf ahrens oder durch Protoplastentransf ormation sind bekannt 
(vgl . z.B. Willmitzer, L. , 1993 Transgenic plants. In: Bio- 
technology, A Multi-Volume Comprehensive Treatise (H.J. Rehm, 
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Wahrend die Transformation dikotyler Pflanzen uber Ti-Plasmid- 
Vektorsysteme rait Hilfe von Agrobacterium tumefaciens wohl 
etabliert ist, weisen neuere Arbeiten darauf hin, daS auch 
monokotyle Pflanzen der Transformation mittels Agrobacterium 
basierender Vektoren sehr wohl zuganglich sind (Chan et al., 
Plant Mol. Biol. 22 (1993), 491-506; Hiei et al . , Plant J. 6 
(1994) , 271-282) . 

Alternative Systeme zur Transformation von monokotylen Pflanzen 
sind die Transformation mittels des biolistischen Ansatzes, die 
Protoplastentransf ormation, die Elektroporation von partiell 
permeabilisierten Zellen, die Einbringung von DNA mittels 
Glasf asern . 

Spezifisch die Transformation von Mais wird in der Literatur 
verschiedentlich beschrieben (vgl. z.B. WO95/06128, EP 
0 513 849; EP 0 465 875). In EP 292 435 wird ein Verfahren be- 
schrieben, mit Hilfe dessen, ausgehend von einem schleimlosen, 
weichen (friable) granulosen Mais-Kallus, fertile Pflanzen er- 
halten werden konnen. Shillito et al . (Bio/Technology 7 (1989), 
5 81) haben in diesem Zusammenhang beobachtet, dafi es ferner fur 
die Regenerierbarkeit zu fertilen Pflanzen notwendig ist, von 
Kallus-Suspensionskulturen auszugehen, aus denen eine sich 
teilende Protoplastenkultur , mit der Fahigkeit zu Pflanzen zu 
regenerieren, herstellbar ist. Nach einer in vitro 
Kultivierungszeit von 7 bis 8 Monaten erhalten Shillito et al . 
Pflanzen mit lebensf ahigen Nachkommen, die jedoch Abnormalita- 
ten in der Morphologie und der Reproduktivitat auf weisen. 
Prioli und Sondahl (Bio/Technology 7 (1989) , 589) beschreiben 
die Regeneration und die Gewinnung fertiler Pflanzen aus Mais- 
Protoplasten der Cateto Mais- Inzuchtlinie Cat 100-1. Die Auto- 
ren vermuten, dafi die Protoplasten-Regeneration zu fertilen 
Pflanzen abhangig ist von einer Anzahl verschiedener Faktoren, 
wie z.B. von Genotyp, vom physiologischen Zustand der Donor- 
Zellen und von den Kultivierungsbedingungen . 

Ist die eingefuhrte DNA einmal im Genom der Pf lanzenzelle in- 
tegriert, so ist sie dort in der Regel stabil und bleibt auch 
in den Nachkommen der urspriinglich ' transf ormierten Zelle er- 
halten. Sie enthalt normalerweise einen Selektionsmarker , der 



den transformier^^k Pf lanzen2ellen Resistenz gegenuber emem 
Biozid Oder einem^mtibiotikum wie Kanamycin 418, Bleomycin, 
Hygromycin oder Phosphinotricin u.a. vermittelt. Der in- 
dividuelle gewahlte Marker sollte daher die Selektion trans- 
formierter Zellen gegenuber Zellen, denen die eingefiihrte DNA 
fehlt, gestatten. 

Die transformierten Zellen wachsen innerhalb der Pflanze in der 
ublichen Weise (siehe auch McCormick et al . , Plant Cell Reports 
5 (1986) , 81-84) . Die resultierenden Pflanzen konnen normal 
angezogen werden und mit Pflanzen, die die gleiche 
transformierte Erbanlage oder andere Erbanlagen besitzen, ge- 
kreuzt werden. Die daraus entstehenden hybriden Individuen ha- 
ben die entsprechenden phanotypischen Eigenschaf ten . Von den 
Pf lanzenzellen konnen Samen gewonnen werden. 

Es soil ten zwei oder mehrere Generationen angezogen werden, urn 
sicherzustellen, daS das phSnotypische Merkmal stabil beibe- 
halten und vererbt wird. Auch sollten Samen geerntet werden, urn 
sicherzustellen, daB der entsprechende Phanotyp oder andere 
Eigenarten erhalten geblieben sind. 

Figur 1 zeigt schematisch den Vektor pUBibar. 
Ubiquitin-Pro « Ubiquitinpromotor 
Intron = Intron aus Mais 

nos = Terminationssignal des Nopalinsynthase-Gens 

aus A. tumefaciens 
3 5S = 3 5S-Promotor des CaMV 
T35S = 3 5S -Terminator, des CaMV 

Figur 2 zeigt schematischiden Vektor pUBI-bar-aMasy 
Ubiquitin-Pro = Ubiquitinpromotor 
Intron = Intron aus Mais 

nos = Terminationssignal des Nopalinsynthase-Gens 

aus. A.' tumefaciens 
35S = 35S-Promotor des CaMV 
T35S = 3 5S -Terminator des CaMV 

Dieser Vektor enthalt in antisense-Orientierung zum 
Ubiquitinpromotor die in Beispiel 1 beschriebene cDNA, 
die eine Starkesynthase aus Mais codiert. 
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In den Beispielen verwendete Medien und Losungen: 

20 x SSC 175,3 g NaCl 

88,2 g Natrium-Citrat 
ad 1000 ml mit ddH 2 0 
pH 7,0 mit 10 N NaOH 

YT 8 g Bacto-Yeast extract 

5 g Bacto-Tryptone 
5 g NaCl 

ad 1000 ml mit ddH 2 0 
Protoplastenisolierungsmedium (100 ml) 

Cellulase Onozuka R S (Meiji Seika, Japan) 800 mg 

Pectolyase Y 23 40 mg 

KN0 3 200 mg 

KH 2 P0 4 136 mg 

K 2 HP0 4 47 mg 

CaCl 2 2H 2 0 147 mg 

MgS0 4 7H 2 0 250 mg 

Rinderserumalbumin (BSA) 20 mg 

Glucose 4000 mg 

Fructose 4 000 mg 

Saccharose 1000 mg 

pH 5,8 

Osmolaritat 660 mosm. 

Protoplastenwaschlosung 1: wie Protoplastenisolierlosung, aber 
ohne Cellulase, Pectolyase und BSA 

Transf ormationspuf f er 



a) Glucose 
MES 

MgCl 2 6H 2 0 



0,5 M 
0,1 % 
25 mM 



w yj y /inn* ti. 



rci/Js:rv7/u2527 



31 



pH 

auf 600 mosm 



5,8 
£instellen 



b) PEG 6000-Losung 

Glucose 0, 5 M 

MgCl 2 6H 2 0 100 mM 

Hepes 20 mM 

pH 6,5 

Dem obigen Puffer unter b) wird PEG 6000 kurz vor Gebrauch der 
Ldsung zugesetzt (40 Gew.-% PEG). Die Losung wird durch ein 
0,45 Sterilfilter filtriert. 

W5 Losung 



CaCl 2 

NaCl 

KC1 

Glucose 



125 mM 
150 mM 
5 mM 
50 mM 



Protoplasten-Kulturmedium (Angaben in mg/1) 



KN0 3 

(NH 4 ) 2 S0 4 
MgS0 4 7H 2 0 
KH 2 P0 4 
CaCl 2 2H 2 0 
Fe-EDTA und 



3000 
" 500 

350 

400 

300 

Spurenelemente 



wie im Murashige-Skoog- Medium 



(Physiol. Plant, 15 (1962), 473) 



m-Inosit 


100 


Thiamin HCl 


1,0 


Nicot insaureamid 


0,5 


Pyridoxin HCl 


0,5 


Glycin 


2,0 


Glucuronsaure 


750 


Galacturonsaure 


750 


Galactose 


500 


Maltose 


500 
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31 



Glucose 


. 000 


Fructose 


36 . 000 


Saccharose 


30 000 


Asparagin 


500 


Glutamin 


100 


Prolin 


300 


Caseinhydrolysat 


500 


2, 4 Dichlorohenoxvessiasaure (2 4-D) 




PH 


5,8 


Osmolaritat 


600 mosm. 



In den Beispielen werden die folgenden Methoden verwendet: 

1. Clonierungsverf ahren 

Zur Clonierung in E.coli wurde der Vektor pBluescript II SK 
( S t ra tagene ) verwendet . 

2 . Bakterienstamme 



Fur den Bluescript -Vektor und fur die pUSP-Konstrukte wurde 
der E.coli -Stamm DHSa (Bethesda Research Laboratories, 
Gaithersburgh, USA) verwendet. Fur die in vivo excision 
wurde der E.coli -Stamm XLl-Blue verwendet. 



3 . Transformation von Mais 

(a) Herstellung von Protoplasten der Zellinie DSM 6009 

Protoplastenisolierung 

2-4 Tage, vorzugsweise 3 Tage nach dem letzten Me- 
diumswechsel einer Protoplastensuspensionskultur wird 
das Flussigmedium abgesaugt und die zurvickbleibenden 
Zellen mit 50 ml Protoplastenwaschldsung 1 gespiilt und 
nochmals trockengesaugt . Zu jeweils 2 g der geernteten 
Zellmasse wird 10 ml Protoplastenisolierungsmedium ge- 
geben. Die resuspendierten Zellen und Zellaggregate 
werden" bei 27 ± 2° C unter leichtem Schiitteln (30 bis 
4 0 rpm) 4 bis 6 h im Dunkeln inkubiert . 



Protopla^^^reinigung 

Sobald die Freisetzung von mindestens 1 Mio. Protopla- 
sten/ml erfolgt ist (mikroskopische Beobachtung) , wird 
die Suspension durch ein Edelstahl- und Nylonsieb von 
200 bzw. 45 jzm Maschenwerte gesiebt. Die Kombination 
eines 100 /zm und eines 60 fim Siebs ermoglicht die Ab- 
trennung der Zellaggregate genauso gut. Das protopla- 
stenhaltige Filtrat wird mikroskopisch beurteilt. Ub- 
licherweise enthalt es 98 - 99 % Protoplasten . Der Rest 
sind unverdaute Einzelzellen. Protoplastenpraparationen 
mit diesem Reinheitsgrad werden ohne zusatzliche 
Gradientenzentrifugation fur Transf ormationsexperimente 
verwendet. Durch Zentrif ugation (100 UpM im 
Aufschwingrotor (100 x g, 3 min) werden die Protopla- 
sten sedimentiert . Der Uberstand wird verworfen und die 
Protoplasten in Waschlosung 1 resuspendiert . Die 
Zentrifugation wird wiederholt und die Protoplasten 
danach im Transf ormationspuffer resuspendiert. 

(b) Protoplastentransformation 

Die in Tranf ormationspuffer resuspendierten Protopla- 
sten werden* be i einem Titer von 0,5 - 1 x 10 6 Proto- 
plasten/ml in 10 ml Portionen in 50 ml Polyallomer- 
Rohrchen eingefullt. Die zur Transformation verwendete 
DNA wird in Tris-EDTA (TE) Puffer gelost . Pro ml Pro- 
toplastensuspension werden 20 /xg Plasmid-DNA zugegeben. 
Als Vektor wird dabei ein Phosphinotricinresistenz 
vermittelndes Plasmid verwendet (vgl. z.B. 
EP 0 513 849) . Nach der DNA-Zugabe wird die Protopla- 
stensuspension vorsichtig geschuttelt, urn die DNA ho- 
mogen in der Losung zu verteilen. Sofort danach wird 
tropfenweise 5 ml PEG-Losung zugetropft. 
Durch vorsichtiges Schwenken der Rohrchen wird die PEG- 
Losung homogen verteilt. Danach werden nochmals 5 ml 
PEG-Losung zugegeben und das homogene Durchmischen 
wiederholt. Die Protoplasten verbleiben 20 min der PEG- 
Losung bei ± 2° C. Danach werden die Protoplasten durch 



3-miniM^ges Zentrif ugieren (ld^B< 
dimen^^rt . Der Uberstand wird ver 
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— fg; 1000 Upm) se- 
irt. Der Uberstand wird verworf en . Die Proto- 
plasten werden durch vorsichtiges Schiitteln in 20 ml 
W5-L6sung gewaschen und danach erneut zentrif ugiert . 
Danach werden sie in 20 ml Protoplastenkulturmedium 
resuspendiert , nochmals zentrif ugiert und erneut in 
Kulturmedium resuspendiert. Der Titer wird auf 6 - 8 x 
10 5 Protoplasten/ml eingestellt und die Protoplasten in 
3 ml Portionen in Petrischalen ( 0 60 mm, Hohe 15 mm) 
kultiviert. Die mit Parafilm versiegelten Petrischalen 
werden bei 25 ± 2° C im Dunkeln aufgestellt. 



( c ) Protoplastenkul tur 



Wahrend der ersten 2-3 Wochen nach der Protopla- 
stenisolierung und -transformation werden die Proto- 
plasten ohne Zugabe von frischem Medium kultiviert. 
Sobald sich die aus den Protoplasten regenerierten 
Zellen zu Zellaggregaten mit mehr als 20 - 50 Zellen 
entwickelt haben, wird 1 ml frisches Protoplastenkul- 
turmedium zugegeben, das als Osmoticum Saccharose (90 
g/1) enthalt . 

(d) Selektion transf ormierter Maiszellen und Pf lanzenrege- 
neration 

3-10 Tage nach der Zugabe von frischem Medium konnen 
die aus Protoplasten entstandenen Zellaggregate auf 
Agar-Medien mit 100 mg/1 L-Phosphinothricin plattiert 
werden. N6-Medium mit den Vitaminen des Protoplasten- 
kul turmediums , 90 g/1 Saccharose und 1,0 mg/1 2 , 4D ist 
ebenso geeignet wie ein analoges Medium beispielsweise 
mit den Makro- und Mikronahrsalzen des MS-Mediums 
(Murashige und Skoog (1962) , siehe oben) . 
Auf dem Selektivmedium konnen die aus stabil transfor- 
mierten Protoplasten hervorgegangenen Kalli ungehindert 
weiterwachsen . Nach 3-5 Wochen, vorzugsweise 4 Wochen 
konnen die transgenen Kalli auf frisches Selek- 
tionsmedium transferiert werden, welches ebenfalls 100 
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mg/1 L-PJ 
mehr enth< 




ca. 50 % der transgenen Maiskalli, die das L-Phos- 

phinothricinacetyltransferase-Gen in ihr Genom inte- 

griert haben, auf diesem Medium in Gegenwart von L- 
Phosphinothricin erste Pflanzen. 

(e) Aufzucht transgener Regeneratpf lanzen 

Das embryogene transf ormierte Maisgewebe wird auf hor- 
monfreiem N6 -Medium (Chu C.C. et al . , Sci . Sin. 16 
(1975) , 659) in Gegenwart von 5x1 CT 4 M L-Phosphinothri- 
cin kultiviert. Auf diesem Medium entwickeln sich 
Maisembryonen, die das Phsphinothricinacetyl transf e- 
rase-Gen (PAT-Gen) hinreichend stark exprimieren, zu 
Pflanzen. Nicht transf ormierte Embryonen oder solche 
mit nur sehr schwacher PAT-Aktivitat sterben ab. Sobald 
die Blatter der in vitro-Pf lanzen eine Lange von 4-6 
mm erreicht haben, konnen diese in Erde transf eriert 
werden. Nach Abwaschen von Agarresten an den Wurzeln 
werden die Pflanzen in ein Gemisch von Lehm, Sand, 
Vermiculit und Einheitserde itn Verhaltnis 3:1:1:1 
gepflanzt und wahrend der ersten 3 Tage nach dem 
Verpf lanzen *bei 90 - 100 % relativer Luftfeuchte an die 
Erdkultur adaptiert. Die Anzucht erfolgt in einer 
Klimakammer mit 14 h Lichtperiode ca. 25000 Lux in 
Pflanzenhohe bei einer Tag/Nachttemperatur von 23 ± 
1/17 ± 1° C. Die adaptierten Pflanzen werden bei einer 
Luftfeuchte von 65 ± 5 % kultiviert. 

4. Radioaktive Markierung von DNA- Fragment en 

Die radioaktive Markierung von DNA- Fragment en wurde mit 
Hilfe eines DNA-Random Primer Labelling Kits der Firma 
Boehringer (Deutschland) nach den Angaben des Herstellers 
durchgef uhrt . 
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Identif izierung, Isolierung und Charakterisierung einer cDNA, 
die eine neue Isoform einer Starkesynthase aus Zea mays codiert 

Urn eine neue losliche Starkesynthase aus Mais zu isolieren, 
wurden polyclonale Antikorper gegen Peptid 1 hergestellt. 
Peptid 1: NH 2 -GTGGLRDTVENC-COOH (Seq. ID No, 3) 

Dieses Peptid wurde an den KLH-Carrier { "keyhole limpet ho- 
mocyanin") gekoppelt und anschlieSend zur Herstellung polyclo- 
naler Antikorper in Kaninchen verwendet (Eurogentec, Seraing, 
Belgien) . 

Der resultierende Antikorper wurde als anti-SSI bezeichnet. 
Der Antikorper ant i -SSI wurde anschlieSend verwendet, urn eine 
cDNA-Bibliothek aus Mais nach Sequenzen durchzumustern, die 
losliche Starkesynthasen aus Mais codieren. Hierfiir wurde eine 
cDNA-Bibliothek aus Endosperm-polyA* RNA, angelegt im Vektor X- 
ZAP, verwendet. Zur Analyse der Phagenplaques wurden diese auf 
Nitrozellulosef ilter ubertragen, die vorher fur 30-60 min. in 
einer 10 mM IPTG-Losung inkubiert und anschlieSend auf Filter- 
papier getrocknet wurden. Der Transfer erfolgte fur 3 h bei 
37°C. AnschlieSend wurden die Filter fur 30 min. bei Raumtem- 
peratur in Blockreagenz inkubiert und zweimal fur 5-10 min. in 
TBST- Puffer gewaschen. Die Filter wurden mit dem polyclonalen 
Antikorper anti-SSI in geeigneter Verdiinnung fur 1 h bei Raum- 
temperatur oder fur 16 h bei 4°C geschuttelt . Die Identif izie- 
rung von Plaques, die ein Protein exprimierten, das von dem 
Antikorper ant i -SSI erkannt wurde, erfolgte mit Hilfe des 
"Blotting detection kit for rabbit antibodies RPN 23" (Amersham 
UK) nach den Angaben des Herstellers. 

Phagenclone der cDNA-Bibliothek, die ein Protein exprimierten, 
das von dem Antikorper anti-SSI erkannt wurde, wurden unter 
Anwendung von Standardverf ahren weiter gereinigt . Mit Hilfe der 
in vivo excision-Methode (Stratagene) wurden von positiven 
Phagenclonen E.coli-Clone gewonnen, die ein doppelstrangiges 
pBlueskript II SK-Plasmid mit der jeweiligen cDNA- Insertion 
zwischen der EcoRI- und der Xho I-Schnittstelle ds Polylinkers 
enthalten. Nach Uberprufung der GroSe und des Restriktionsmu- 
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sters der Insert 



,n wurde 



ein geeigneter 




n einer Sequenz- 



analyse unterzogen. 
Beispiel 2 

Sequenzanalyse der cDNA- Insertion des Plasmids pSSSl 

Aus einem entsprechend Beispiel 1 erhaltenen E. coli-Clon wurde 
das Plasmid pSSSl isoliert und seine cDNA- Insertion durch 
Standardverfahren mittels der Didesoxynucleotidmethode (Sanger 
et al., Proc. Natl. Acad. Sci. USA 74 (1977), 5463-5467) 
bestimmt. Die Insertion ist 2383 bp lang und stellt eine 
partielle cDNA dar. Die Nucleotidsequenz ist unter Seq ID No. 1 
angegeben. Die korrespondierende Aminosauresequenz ist unter 
Seq ID No. 2 dargestellt. 

Eine Sequenzanalyse und ein Sequenzvergleich mit bekannten Se- 
quenzen zeigte, daS die unter Seq ID No. 1 dargestellte Sequenz 
neu ist und eine neue losliche Starkesynthase des Typs I aus 
Mais codiert . Die partielle codierende Region weist Homologie 
zu Starkesynthasen aus verschiedenen Organismen auf, insbeson- 
dere zu einer Starksynthase aus Reis. Das durch diese cDNA- 
Insertion oder durch hybridisierende Sequenzen codierte Protein 
wird im Rahmen dieser Anmeldung als SSSIZm bezeichnet. Mit 
Hilfe dieser partiellen cDNA-Sequenz ist es fur eine in <ier 
Molekularbiologie erfahrene Person ohne weiteres moglich, die 
gesamte codierende Region enthaltende Vollangenclone zu 
isolieren und ihre Sequenzen zu bestimmen. Dazu wird z.B. eine 
blattspezif ische cDNA-Expressionsbank aus Zea mays, Linie B73 

(Stratagene GmbH, Heidelberg), nach Standardverfahren mittels 
Hybridisierung mit einem 5 1 -Fragment der cDNA- Insertion des 
Plasmids pSSSl (200 bp) auf Vol langen -'Clone hin durchgemustert . 
So erhaltene Clone werden sodann sequenziert. Eine andere 
Moglichkeit zum Erhalt der noch fehlenden 5 "-terminal gelegenen 
Sequenzen besteht in der Anwendung der 5 "-Race Methode 

(Stratagene o .vgl . Hersteller). . 
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Konstruktion des Pf lanzentransf ormationsvektor pUBI-bar-aMASY 
und Herstellung transgener Maispflanzen 

Zur Herstellung eines Pf lanzentransf ormationsvektors , der eine 
antisense-RNA zu einem erf indungsgemSSen Nucleinsauremolekul 
codiert, wurde der Vektor pUBIbar (siehe Figur 1) mit dem 
Restriktionsenzym Hpal linearisiert und mit alkalischer 
Phosphatase dephosphoryliert . In den linearisierten Vektor 
wurde die gem&£ Beispiel 1 isolierte cDNA (ca. 2,4 kb) 
cloniert, die als EcoRV/Smal- Fragment aus dem pBluescriptSK- 
Plasmid gewonnen worden war. Durch Restriktionsanalyse wurde 
ein Plasmid identif iziert , das die die Starkesynthase aus Mais 
coierende cDNA in antisense-Orientierung im Verhaltnis zum 
Promotor enthielt . Dieses Plasmid wurde pUBI-bar-aMasy genannt . 
Dieser Vektor enthalt einen Ubiquit in- Promotor und ein Intron 
aus Mais (Christensen et al . , Plant Mol . Biol. 18 (1992), 675- 
689) , das Transkriptionsterminationssignal des Nopalinsynthase- 
Gens aus A. tumefaciens (Depicker et al . , J. Mol. Appl . Genet. 
1 (1982), 561-573), das bar-Markergen (Thompson et al., EMBO J. 
6 (1987) , 2519-2523) , das die codierende Region des Bialaphos- 
Resistenzgens aus Streptomyces hygroscopicus umfafet, sowie den 
35S-Promotor und -Terminator des CaMV (Franck et al . , Cell 21 
(1980) , 285-294) in Verbindung mit dem bar-Gen. Ferner enthalt 
das Plasmid zwischen dem Intron und dem nos- Terminator in anti- 
sense-Orientierung zum Ubiquit in- Promotor die cDNA codierend 
die Starkesynthase aus Mais . 
Das Plasmid ist in Figur 2 dargestellt. 

Der Vektor pUBI-bar-aMasy wurde mittels der oben beschriebenen 
Methode in Maisprotoplasten eingef uhrt . Es wurden dabei 4,8 x 
10 7 Protoplasten verwendet und 100 fig Plasmid-DNA. 

Es wurden 408 Phosphinothricin-resistente Clone erhalten. Von 
diesen wurden 4 0 hinsichtlich der Expression der einge-brachten 
DNA analysiert. Dies ergab, daS 12 der erhaltenen Clone, die 
eingebrachte DNA exprimierten . Sechs dieser Clone wurden zu 
ganzen Pflanzeh regeneriert und ins Gewachshaus transf eriert . 
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(1) ALLGEMEINE ANGABEN: 
(i) ANMELDER: 

(A) NAME: PlantTec Biotechnologie GmbH, Forschung & Entwicklung 

(B) STRASSE: Hermannswerder 14 

(C) ORT: Potsdam 

(E) LAND: Deutschland 

(F) POSTLEITZAHL : 14473 

(G) TELEFON: +49 331 275670 

(H) TELEFAX: +49 331 2756777 

(ii) BEZEICHNUNG DER ERFINDUNG: Nucleinsaeuremolekuele codierend 
loesliche Staerkesynthase aus Mais 

(iii) ANZAHL DER SEQUENZEN: 3 

(iv) COMPUTER - LES BARE FAS SUNG : 

(A) DATENTRAGER: Floppy disk 

(B) COMPUTER: IBM PC compatible 

(C) BETRIEBSSYSTEM : PC -DOS /MS -DOS 

(D) SOFTWARE: Patentln Release #1.0, Version #1.30 (EPA) 



(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO : 1: 

(i) SEQUENZKENNZEICHEN: 

(A) LANGE : 2383 Basenpaare 

(B) ART: Nucleotid 

(C) STRANGFORM: Doppelstrang 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) ART DES MOLEKULS : cDNA zu mRNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iv) ANTISENSE: NEIN 

(vi) URSPRUNLICHE HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: Zea mays 
(F) GEWEBETYP: Endosperm 

(ix) MERKMAL: 

(A) NAME / SCHLUS S EL : CDS 

(B) LAGE : 2 . .1950 

(D) SONSTIGE ANGABEN :/Funktion=i "Staerkesynthese" 
/Produkt= "loesliche Staerkesynthase" 



(xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1: 

G GCA CGA GGT CTG CTC TCC CTC TCC GCA ATG GCG ACG CCC TCG GCC 46 
Ala Arg Gly Leu Leu Ser Leu Ser Ala Met Ala Thr Pro Ser Ala 
1 5 10 15 

GTG GGC GCC GCG TGC CTC CTC CTC GCG CGG GCC GCC TGG CCG GCC GCC 94 
Val Gly Ala Ala Cys Leu Leu Leu Ala Arg Ala Ala Trp Pro Ala Ala 
20 25 30 
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CGC CCG CGG CGG CTC CAG CGC GT^CTG CGC CGC 142 
Arg Pro Arg Arg Leu Gin Arg Val Leu Arg Arg 
35 4 0 45 

CGG TGC GTC GCG GAG CTG AGC AGG GAG GGC CCC GCG CCG CGC CCG ATG 190 
Arg Cys Val Ala Glu Leu Ser Arg Glu Gly Pro Ala Pro Arg Pro Met 
50 55 60 

CCA CCC GCG CTG CTG GCG CCC CCG CTC GTG CCC GGC TTC CTC GCG CCG 238 
Pro Pro Ala Leu Leu Ala Pro Pro Leu Val Pro Gly Phe Leu Ala Pro 
65 70 75 

CCG GCC GAG CCC ACG GGT GAG CCG GCA TTG ACG CCG CCG CCC GTG CCC 286 
Pro Ala Glu Pro Thr Gly Glu Pro Ala Leu Thr Pro Pro Pro Val Pro 
80 85 90 95 

GAC GCC GGC CTG GGG GTC CTC GGT GTC GAA CCT GAA GGG ATT GCT GAA 334 
Asp Ala Gly Leu Gly Val Leu Gly Val Glu Pro Glu Gly lie Ala Glu 
100 105 110 

GGT TCC ATC GAT AAC ACA GTA GTT GTG GCA AGT GAG CAA GAT TCT GAG 382 
Gly Ser lie Asp Asn Thr Val Val Val Ala Ser Glu Gin Asp Ser Glu 
115 120 125 

ATT GTG GTT GGA AAG GAG CAA GCT CGA GCT AAA GTA ACA CAA AAC ATT 430 
lie Val Val Gly Lys Glu Gin Ala Arg Ala Lys Val Thr Gin Asn lie 
130 135 140 

GTC TTT GTA ACT GGC GAA GCT TCT CCT TAT GCA AAG TCT GGG GGT CTA 478 
Val Phe Val Thr Gly Glu Ala Ser Pro Tyr Ala Lys Ser Gly Gly Leu 
145 150 155 

GGA GAT GTT TGT GGT TCA TTG CCA GTT GCT CTT GCT GCT CGT GGT CAC 526 
Gly Asp Val Cys Gly Ser Leu Pro Val Ala Leu Ala Ala Arg Gly His 
160 165- 170 175 

CGT GTG ATG GTT GTA ATG CCC AGA TAT TTA AAT GGT ACC TCC GAT AAG 574 
Arg Val Met Val Val Met Pro Arg Tyr Leu Asn Gly Thr Ser Asp Lys 
180 185 190 

AAT TAT GCA AAT GCA TTT TAC ACA GAA AAA CAC ATT CGG ATT CCA TGC 622 
Asn Tyr Ala Asn Ala Phe Tyr Thr Glu Lys His lie Arg lie Pro Cys 
195 200 205 

TTT GGC GGT GAA CAT 'GAA GTT ACC TTC TTC CAT GAG TAT AGA GAT TCA 670 
Phe Gly Gly Glu His Glu Val Thr Phe Phe His Glu Tyr Arg Asp Ser 
210 215 220 



GTT GAC TGG GTG TTT GTT GAT CAT CCC TCA TAT CAC AGA CCT GGA AAT 
Val Asp Trp Val Phe Val Asp His Pro Ser Tyr His Arg Pro Gly Asn 
225 230 235 



718 
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Hi 

TTA TAT GGA GAT AAG GGT GCT TTT GGT GAT AAT CAG TTC AGA TAC 76 6 

Leu Tyr Gly Asp Lys ^^Gly Ala Phe Gly Asp Asn Gin B^feurg Tyr 

240 245 250 255 

ACA CTC CTT TGC TAT GCT GCA TGT GAG GCT CCT TTG GTC CTT GAA TTG 814 
Thr Leu Leu Cys Tyr Ala Ala Cys Glu Ala Pro Leu Val Leu Glu Leu 
260 265 270 

GGA GGA TAT ATT TAT GGA CAG AAT TGC ATG TTT GTT GTC AAT GAT TGG 862 
Gly Gly Tyr lie Tyr Gly Gin Asn Cys Met Phe Val Val Asn Asp Trp 
275 280 285 

CAT GCC AGT CTA GTG CCA GTC CTT CTT GCT GCA AAA TAT AGA CCA TAT 910 
His Ala Ser Leu Val Pro Val Leu Leu Ala Ala Lys Tyr Arg Pro Tyr 
290 295 300 

GGT GTT TAT AAA GAC TCC CGC AGC ATT CTT GTA ATA CAT AAT TTA GCA 958 
Gly Val Tyr Lys Asp Ser Arg Ser lie Leu Val lie His Asn Leu Ala 
305 310 315 

CAT CAG GGT GTA GAG CCT GCA AGC ACA TAT CCT GAC CTT GGG TTG CCA 1006 
His Gin Gly Val Glu Pro Ala Ser Thr Tyr Pro Asp Leu Gly Leu Pro 
320 325 330 335 

CCT GAA TGG TAT GGA GCT CTG GAG TGG GTA TTC CCT GAA TGG GCG AGG 1054 
Pro Glu Trp Tyr Gly Ala Leu Glu Trp Val Phe Pro Glu Trp Ala Arg 
340 345 350 

AGG CAT GCC CTT GAC AAG GGT GAG GCA GTT AAT TTT TTG AAA GGT GCA 1102 
Arg His Ala Leu Asp Lys Gly Glu Ala Val Asn Phe Leu Lys Gly Ala 
355 360 365 

GTT GTG ACA GCA GAT CGA ATC GTG ACT GTC AGT AAG GGT TAT TCA TGG 1150 
Val Val Thr Ala Asp Arg He Val Thr Val Ser Lys Gly Tyr Ser Trp 
370 375 380 

GAG GTC ACA ACT GCT GAA GGT GGA CAG GGC CTC AAT GAG CTC TTA AGC 1198 
Glu Val Thr Thr Ala Glu Gly Gly Gin Gly Leu Asn Glu Leu Leu Ser 
385 390 395 

TCC AGA AAG AGT GTA TTA AAC GGA ATT GTA AAT GGA ATT GAC ATT AAT 1246 
Ser Arg Lys Ser Val Leu Asn Gly He Val Asn Gly He Asp He Asn 
400 405 410 415 

GAT TGG AAC CCT GCC ACA GAC AAA TGT ATC CCC TGT CAT TAT TCT GTT 1294 
Asp Trp Asn Pro Ala Thr Asp Lys Cys He Pro Cys His Tyr Ser Val 
420 425 430 

GAT GAC CTC TCT GGA AAG GCC AAA TGT AAA GGT GCA TTG CAG AAG GAG 1342 
Asp Asp Leu Ser Gly Lys Ala Lys Cys Lys Gly Ala Leu Gin Lys Glu 
435 440 445 

CTG GGT TTA CCT ATA AGG CCT GAT GTT CCT CTG ATT GGC TTT ATT GGA 1390 
Leu Gly Leu Pro He Arg Pro Asp Val Pro Leu He Gly Phe He Gly 
450 455 460 
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AGA TTG GAT TAT^C AAA GGC ATT GAT CTC ATT CAA MaTC ATA CCA 14 3 8 

Arg Leu Asp TyrBB Lys Gly He Asp Leu He Gin Wile He Pro 

465 470 475 



GAT CTC ATG CGG GAA GAT GTT CAA TTT GTC ATG CTT GGA TCT GGT GAC 1486 
Asp Leu Met Arg Glu Asp Val Gin Phe Val Met Leu Gly Ser Gly Asp 
480 485 490 495 

CCA GAG CTT GAA GAT TGG ATG AGA TCT ACA GAG TCG ATC TTC AAG GAT 1534 
Pro Glu Leu Glu Asp Trp Met Arg Ser Thr Glu Ser He Phe Lys Asp 
500 505 510 

AAA TTT CGT GGA TGG GTT GGA TTT AGT GTT CCA GTT TCC CAC CGA ATA 1582 
Lys Phe Arg Gly Trp Val Gly Phe Ser Val Pro Val Ser His Arg He 
515 520 525 

ACT GCC GGC TGC GAT ATA TTG TTA ATG CCA TCC AGA TTC GAA CCT TGT 1630 
Thr Ala Gly Cys Asp He Leu Leu Met Pro Ser Arg Phe Glu Pro Cys 
530 535 540 

GGT CTC AAT CAG CTA TAT GCT ATG CAG TAT GGC ACA GTT CCT GTT GTC 16 78 

Gly Leu Asn Gin Leu Tyr Ala Met Gin Tyr Gly Thr Val Pro Val Val 
545 550 555 

CAT GCA ACT GGG GGC CTT AGA GAT ACC GTG GAG AAC TTC AAC CCT TTC 1726 
His Ala Thr Gly Gly Leu Arg Asp Thr Val Glu Asn Phe Asn Pro Phe 
560 565 570 575 

GGT GAG AAT GGA GAG CAG GGT ACA GGG TGG GCA TTC GCA CCC CTA ACC 1774 
Gly Glu Asn Gly Glu Gin Gly Thr Gly Trp Ala Phe Ala Pro Leu Thr 
580 585 590 

ACA GAA AAC ATG TTG TGG ACA TTG CGA ACT GCA ATA TCT ACA TAC AGG 1822 
Thr Glu Asn Met Leu Trp Thr Leu Arg Thr Ala He Ser Thr Tyr Arg 
595 600 605 

GAA CAC AAG TCC TCC TGG GAA GGG CTA ATG AAG CGA GGC ATG TCA AAA 1870 
Glu His Lys Ser Ser Trp Glu Gly Leu Met Lys Arg Gly Met Ser Lys 
610 615 620 

GAC TTC ACG TGG GAC CAT GCC GCT GAA CAA TAC GAA CAA ATC TTC CAG 1918 
Asp Phe Thr Trp Asp His Ala Ala Glu Gin Tyr Giu Gin He Phe Gin 
625 630 635 

TGG GCC TTC ATC GAT CGA CCC TAT GTC ATG TA AAAAAGGACC AAAGTGGTGG 1970 
Trp Ala Phe He Asp Arg Pro Tyr Val Met 
640 645 

TTCCTTGAAG ATCATCAGTT CATCATCCTA TAGTAAGCTG AATGATGAAA GAAAACCCCT 2030 

GTACATTACA TGGAAGGCAG ACCGGCTATT GGCTCCATTG CTCCAATGTC TGCTTTGGCT 2090 

GCCTTGCCTC GATGGACCGG AtGCAGTGAG GAATCCAGCC GAACGACAGT TTTGAAGGAT 2150 

AGGAAGGGGA GCTGGAAGCA GTCACGCAGG CAGCCTCGCC GTGATTCATA TGGAACAAGC 2210 

TGGAGTCAGT TTCTGCTGTG CCACTCACTG TTTACCTTAA GATTATTACC TGTGTTGTTG 2270 



TCCTTTGCTC GTTAGGGCTG ATAACATAAT GACTCATTAG AAAATCATGC CTCGTTTTTA 
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M3 



TTAACTGAAG TGGACACTTi 



TTCTTGC CCGTTTAAAA AAAAAAAAAA 




2383 



(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 2: 

<i) SEQUENZKENNZEICHEN: 

(A) LANGE: 64 9 Aminosauren 

( B ) ART : Aminosaure 
(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) ART DES MOLEKOLS : Protein 

(xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 2: 

Ala Arg Gly Leu Leu Ser Leu Ser Ala Met Ala Thr Pro Ser Ala Val 
1 5 10 15 

Gly Ala Ala Cys Leu Leu Leu Ala Arg Ala Ala Trp Pro Ala Ala Val 
20 25 30 

Gly Asp Arg Ala Arg Pro Arg Arg Leu Gin Arg Val Leu Arg Arg Arg 
35 40 45 

Cys Val Ala Glu Leu Ser Arg Glu Gly Pro Ala Pro Arg Pro Met Pro 
50 55 60 

Pro Ala Leu Leu Ala Pro Pro Leu Val Pro Gly Phe Leu Ala Pro Pro 
65 70 75 80 

Ala Glu Pro Thr Gly Glu Pro Ala Leu Thr Pro Pro Pro Val Pro Asp 



Ala Gly Leu Gly Val Leu Gly Val Glu Pro Glu Gly He Ala Glu Gly 
100 105 110 

Ser He Asp Asn Thr Val Val Val Ala Ser Glu Gin Asp Ser Glu He 
115 120 125 

Val Val Gly Lys Glu Gin Ala Arg Ala Lys Val Thr Gin Asn He Val 
130 135 140 

Phe Val Thr Gly Glu Ala Ser Pro Tyr Ala Lys Ser Gly Gly Leu Gly 
145 150 155 160 

Asp Val Cys Gly Ser Leu Pro Val Ala Leu Ala Ala Arg Gly His Arg 
165 170 175 

Val Met Val Val Met Pro Arg Tyr Leu Asn Gly Thr Ser Asp Lys Asn 
180 185 190 

Tyr Ala Asn Ala Phe Tyr Thr Glu Lys His He Arg He Pro Cys Phe 
195 200 205 

Gly Gly Glu His Glu Val Thr Phe Phe His Glu Tyr Arg Asp Ser Val 
210 215 220 



85 



90 



95 
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Asp Trp Val Phe 
225 



MM 

Asp His Pro Ser Tyr His Arg 
230 235 




ly Asn Leu 
240 



Tyr Gly Asp Lys Phe Gly Ala Phe Gly Asp Asn Gin Phe Arg Tyr Thr 
245 250 255 

Leu Leu Cys Tyr Ala Ala Cys Glu Ala Pro Leu Val Leu Glu Leu Gly 
260 265 270 

Gly Tyr lie Tyr Gly Gin Asn Cys Met Phe Val Val Asn Asp Trp His 
275 280 285 

Ala Ser Leu Val Pro Val Leu Leu Ala Ala Lys Tyr Arg Pro Tyr Gly 
290 295 300 

Val Tyr Lys Asp Ser Arg Ser lie Leu Val lie His Asn Leu Ala His 
305 310 315 320 

Gin Gly Val Glu Pro Ala Ser Thr Tyr Pro Asp Leu Gly Leu Pro Pro 
325 330 335 

Glu Trp Tyr Gly Ala Leu Glu Trp Val Phe Pro Glu Trp Ala Arg Arg 
340 345 350 

His Ala Leu Asp Lys Gly Glu Ala Val Asn Phe Leu Lys Gly Ala Val 
355 360 365 

Val Thr Ala Asp Arg lie Val Thr Val Ser Lys Gly Tyr Ser Trp Glu 
370 375 380 

Val Thr Thr Ala Glu Gly Gly Gin Gly Leu Asn Glu Leu Leu Ser Ser 
385 390 395 400 

Arg Lys Ser Val Leu Asn Gly He Val Asn Gly He Asp He Asn Asp 
405 410 415 

Trp Asn Pro Ala Thr Asp Lys Cys He Pro Cys His Tyr Ser Val Asp 
420 425 430 

Asp Leu Ser Gly Lys Ala Lys Cys Lys Gly Ala Leu Gin Lys Glu Leu 
435 440 445 

Gly Leu Pro He Arg Pro Asp Val Pro Leu He Gly Phe He Gly Arg 
450 455 . 460 

Leu Asp Tyr Gin Lys Gly He Asp Leu He Gin Leu He He Pro Asp 
465 470 475 480 

Leu Met Arg Glu Asp Val Gin Phe Val Met Leu Gly Ser Gly Asp Pro 
485 490 495 

Glu Leu Glu Asp Trp Met Arg Ser Thr Glu Ser lie Phe Lys Asp Lys 
500 505 510 

Phe Arg Gly Trp Val Gly Phe Ser Val Pro Val Ser His Arg He Thr 



515 



520 



525 
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MS 

Ala Gly Cys Asp He I^^Leu Met Pro Ser Arg Phe Glu P^^ys Gly 
530 ^^35 



Leu Asn Gin Leu Tyr Ala Met Gin Tyr Gly Thr Val Pro Val Val His 
545 550 555 560 

Ala Thr Gly Gly Leu Arg Asp Thr Val Glu Asn Phe Asn Pro Phe Gly 
565 570 575 

Glu Asn Gly Glu Gin Gly Thr Gly Trp Ala Phe Ala Pro Leu Thr Thr 
580 585 590 

Glu Asn Met Leu Trp Thr Leu Arg Thr Ala He Ser Thr Tyr Arg Glu 
595 600 605 

His Lys Ser Ser Trp Glu Gly Leu Met Lys Arg Gly Met Ser Lys Asp 
610 615 620 

Phe Thr Trp Asp His Ala Ala Glu Gin Tyr Glu Gin lie Phe Gin Trp 
625 630 635 640 

Ala Phe He Asp Arg Pro Tyr Val Met 
645 



(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 3: 

( i ) SEQUENZKENNZEICHEN : 

(A) LANGE: 12 Aminosauren 

(B) ART: Aminosaure 

(C) STRANG FORM : Einzelstrang 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) ART DES MOLEKULS : Peptid 

(iii) HYPOTHETISCH : JA 

(iv) ANTISENSE: NEIN 

(v) ART DES FRAGMENTS: inneres Fragment 



(Xi) SEQUENZBESCHREIBUNG : SEQ ID NO: 3: 

Gly Thr Gly Gly Leu Arg Asp Thr Val Glu Asn Cys 
15 10 
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1. Nucleinsauremolekul, codierend ein Protein aus Mais mit der 
biologischen Aktivitat einer Starkesynthase des Typs I, 
ausgewahlt aus der Gruppe bestehend aus 

(a) Nucleinsauremolekiilen, die ein Protein codieren, das 
die unter Seq ID No. 2 angegebene Aminosauresequenz 
umf aSt ; 

(b) Nucleinsauremolekiilen, die die unter Seq ID No. 1 dar- 
gestellte Nucleotidsequenz urafassen oder eine komple- 
mentare Sequenz oder eine korrespondierende Ribonucleo- 
tidsequenz; 

(c) Nucleinsauremolekiilen, deren einer Strang mit den unter 
(a) oder (b) genannten Nucleinsauremolekiilen hybridi- 
siert; und 

(d) Nucleinsauremolekiilen, deren Nucleotidsequenz aufgrund 
der Degeneration des genetisches Codes von der Sequenz 
der unter (a) , (b) oder (c) genannten Nucleinsauremole- 
kiile abweicht • 

2. Nucleinsauremolekul nach Anspruch 1, das ein DNA-Molekul 
ist . 

3. DNA-Molekul nach Anspruch 2, das ein cDNA-Molekiil ist. 

4. Nucleinsauremolekul nach Anspruch 1, das ein RNA-Molekiil 
ist . 

5. Oligonucleotid, das spezifisch mit einem Nucleinsauremole- 
kul nach einem der Anspruche 1 bis 4 hybridisiert . 

6. Vektor, enthaltend ein DNA-Molekul nach einem der Anspruche 
1 bis 3. 

7. Vektor nach Anspruch 6, wobei das DNA-Molekul in sense- 
Orientierung mit regulatorischen Elementen verknupft ist, 
die die Transkription und Synthese einer translatierbaren 
RNA in pro- oder eukaryontischen Zellen gewahrleisten. 
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8. Wirtszelle, 



tnit einem Nucleinsaure, 




ekul nach einem 



der Anspriiche 1 bis 4 oder einem Vekt^^nach Anspruch 6 
oder 7 genetisch modifiziert ist. 

9. Protein codiert durch ein Nucleinsauremolekul nach einem 
der Anspriiche 1 bis 4 . 

10. Verfahren zur Herstellung eines Proteins nach Anspruch 9 
oder eines biologisch aktiven Fragmentes davon, bei dem 
eine Wirtszelle nach Anspruch 8 unter Bedingungen kulti- 
viert wird, die die Synthese des. Proteins erlauben, und das 
Protein aus den kultivierten Zellen und/oder dem Kul- 
turmedium isoliert wird. 

11. Transgene Pf lanzenzelle, die.mit einem Nucleinsauremolekul 
nach einem der Anspriiche 1 bis 4 oder einem Vektor nach 
Anspruch 6 oder 7 modifiziert ist, wobei das 
Nucleinsauremolekul, das das Protein mit der biologischen 
Aktivitat einer Starkesynthase codiert, unter der Kontrolle 
regulatorischer Elemente steht, die die Transkription einer 
translatierbaren mRNA in pflanzlichen Zellen erlauben. 

12. Pflanze, enthaltend Pf lanzenzellen nach Anspruch 11. 

13. Pflanze nach Anspruch 12, die eine Nutzpflanze ist. 

14. Pflanze nach Anspruch 13, die eine starkespeichernde 
Pflanze ist. 

15. Pflanze nach Anspruch 14, die eine Maispflanze ist. 

16. Vermehrungsmaterial einer Pflanze nach einem der Anspriiche 
12 bis 15, enthaltend Pf lanzenzellen nach Anspruch 11. 

17. Transgene Maispf lanzerizelle, die im Vergleich zu den nicht- 
transformierten Zellen eine Verringerung der Aktivitat 
eines Proteins nach Anspruch 9 aufweist und die stabil in 
ihr Genom integriert ein rekombinantes Molekul aufweist 
bestehend aus 
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(a) 



eine 




pf lanzl 



MS 

ichen Zellen ak 



n Promotor; und 



(b) einer Nucleinsauresequenz ausgewahlt aus der Gruppe 
bestehend aus 

(i) Nucleinsauresequenzen, die eine antisense-RNA zu 
einem Nucleinsauremolekiil nach einem der 
Anspriiche 1 bis 3 codieren; 

(ii) Nucleinsauresequenzen, die ein Ribozym codieren, 
das spezifisch RNA-Molekiile nach Anspruch 4 
spaltet; und 

(iii) Nucleinsauresequenzen, die eine sense-RNA fur 
ein Protein nach Anspruch 9 codieren, deren 
Expression zu einem Cosuppressionsef f ekt f uhrt . 

18. Maispflanze, enthaltend Pf lanzenzellen nach Anspruch 17. 

19. Vermehrungsmaterial einer Maispflanze nach Anspruch 18, 
enthaltend Zellen nach Anspruch 17. 
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